(12) DEMANDE INTERNATIONALE PUBLI^E EN VERTU DU TRAITfc DE COOPERATION 

EN MATlfeRE DE BREVETS (PCT) 



(19) Organisation Mondiale de la Propria 
Intellectuelle 

Bureau international 

(43) Date de la publication Internationale 
15 mai 2003 (15.05.2003) 




PCT 



(10) Num6ro de publication international 

WO 03/040299 A2 



(51) Classification internationaledes brevets 7 : 



C12N (74) Mandataire : CABINET ORES; 36, rue de St. Peters- 
burg, F-75008 Paris (FR). 



(21) 

(22) 

(25) 
(26) 



Numero de la demande Internationale : 

PCT/FR02/03555 

Date de depdt international : 

17 octobre 2002 (17.10,2002) 



Langue de d£pdt : 
Langue de publication : 



francais 
francais 



(30) Donnees relatives a la priority : 

01/13352 17 octobre 2001 (17.10.2001) 



FR 



(71) Deposants (pour tous les Etats d&signe's sauf US) : COM- 
MISSARIAT A L' EN ERG IE ATOMIQUE [FR/FR]; 
31-33 rue de la Federation, F-75015 Paris (FR). SEDAC 
THERAPEUTICS [FR/FR]; Pare Eurasante\ Le Galenis - 
Batiment B, 85 rue Nelson Mandela, F-59120 Loos (FR). 

(72) Inventeurs; et 

(75) Inventeurs/Dlposants (pour US seulement) : 
MAELLERE, Bernard [FR/FR]; 1 Promenade VenSzia, 
F-78000 Versailles (FR). CASTELLI, Florence [FR/FR]; 
17/19 rue Paul Bert, F-92120 Montrouge (FR). BUHOT, 
Ceeile [FR/FR]; 76 ruede Choisy, F-94400 Vitry-sur-Seine 
(FR). GEORGES, Bert rand [FR/FR]; 36 Clos de la 
Ferme, F-59221 Bauvin (FR). 



(81) Etats designfe (national) : AE, AG, AL, AM, AT, AU, AZ, 
BA, BB, BG, BR, BY, BZ, CA, CH, CN, CO, CR, CU, CZ, 
DE, DK, DM, DZ, EC, EE, ES, FI, GB, GD, GE, GH, GM, 
HR, HU, ID, IL, IN, IS, JP, KE, KG, KP, KR, KZ, LC, LK, 
LR, LS, LT, LU, LV, MA, MD, MG, MK, MN, MW, MX, 
MZ, NO, NZ, OM, PH, PL, PT, RO, RU, SD, SE, SG, SI, 
SK, SL, TJ, TM, TN, TR, TT, TZ, UA, UG, US, UZ, VC, 
VN, YU, ZA, ZM, ZW. 

(84) fctats designes (regional) : brevet ARIPO (GH, GM, KE, 
LS, MW, MZ, SD, SL, SZ, TZ, UG, ZM, ZW), brevet 
eurasien (AM, AZ, BY, KG, KZ, MD, RU, TJ, TM), brevet 
europSen (AT, BE, BG, CH, CY, CZ, DE, DK, EE, ES, FI, 
FR, GB, GR, IE, IT, LU, MC, NL, PT, SE, SK, TR), brevet 
OAPI (BF, BJ, CF, CG, CI, CM, GA, GN, GQ, GW, ML, 
MR, NE, SN, TD, TG). 

Publiee : 

— sans rapport de recherche international e t sera republiee 
des reception de ce rapport 

En ce qui concerne les codes a deux lettres et autres abrevia- 
tions, se refirer aux "Notes explicatives relatives aux codes et 
abriviations" figurant au debut de chaque numero ordinaire de 
la Gazette du PCT. 



(54) Title: METHOD OF SELECTING HLA-DP4 LIGANDS AND THE APPLICATIONS THEREOF 
(54) Titre : PROCEDE DE SELECTION DE LIGANDS D'HLA-DP4 ET SES APPLICATIONS 



< 

ON 
OS 

o 
O 



(57) Abstract: The invention relates to a method of selecting HLA-DP4 ligand molecules comprising the following steps: (i) incu- 
bation of purified HLA-DP4 with a tracer having general formula (I) Z 1 X 1 X 2 X3X4X5X 6 X 7 X8X9Z2 (wherein Z x and Zj, which may be 
identical or different, are equal to zero or each represent a peptide with between 1 and 100 amino acids; X 6 represents an aromatic or 
hydrophobic amino acid or a cysteine; and Xi represents an aromatic or hydrophobic amino acid and/or X 9 represents an aromatic or 
hydrophobic amino acid or C, D, Q, S, T or E; and X 2 ,X3,X4,X 5) X 7 and X 8 each represent an amino acid) in the presence of different 
concentrations of molecule(s) to be tested; (ii) separation of the different complexes formed; (iii) detection of HLA-DP4/peptide 
tracer complexes; and (iv) selection of ligand molecules having a binding capacity IC50 < 1000 nM. The invention also relates to the 
applications of same. 

(57) Abrege : Precede de selection de molecules ligand d*HLA-DP4 comprenant les Stapes suivantes: (i) incubation d'HLA-DP4 
purified avec un traceur de formule generate (I) Z1X1X2X3X4X5X6X7X8X9Z2, dans laquelle: Zi et Z 2 , identiques ou differents, sont 
nuls ou representent chacun un peptide de 1 a 100 acides amines, Xe represente un acide amine aromatique ou hydrophobe ou bien une 
cysteine, et Xi reprSsente un acide amin6 aromatique ou hydrophobe et/ou X 9 repr&ente un acide amine" aromatique ou hydrophobe, 
ou bien C, D, Q, S, T ou E, et X 2 ,X3,X4,X 5 ,X 7 et Xg representent chacun un acide amine\ en presence de differentes concentrations 
de molecule(s) a tester, (ii) separation des differents complexes formes, (iii) revelation des complexes HLA-DP4/peptide traceur, et 
(iv) selection des molecules ligand qui prSsentent une activity de liaison IC50 < 1000 nM, et ses applications. 
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I 

PROCEDE DE SELECTION DE LIGANDS D'HLA-DP4 
ET SES APPLICATIONS 

La presente Invention est relative a un procede de selection de 
ligands d'HLA-DP4 et a ses applications. 
5 Les lymphocytes T CD4+ font partie des principales cellules regu- 

latrices de la reponse immunitaire. Specifiques des antigenes, ils sont en effet capables 
de reconnaitre la presence d'un agent pathogene, d'un allergene ou d'une cellule 
tumorale et de declencher une reponse immunitaire. La reconnaissance de ces anti- 
genes conduit en effet k l'activation des lymphocytes T CD4+ qui secrfctent la plupart 

10 des cytokines necessaires au recrutement de cellules effectrices que sont les lympho- 
cytes CD8+ cytotoxiques et les lymphocytes B producteurs d'anticorps. Les lympho- 
cytes T CD4+ interviennent egalement dans l'activation des cellules par des contacts 
cellulaires" et par exemple induisent l'activation, par la molecufe CD40, des cellules 
dendritiques presentatrices de l'antigene. L'activation des lymphocytes T CD4+ est un 

15 pronostic favorable lors des infections par des virus tels que le virus de l'immunodefi- 
cience humaine (VIH), les papillomavirus humains (HPV) ou le virus de l'hepatite C 
(HCV) et ces cellules apparaissent comme necessaires a Pimmunite anti -tumorale. 
Leur role n'est toutefois pas systematiquement benefique pour Porganisme. Les mala- 
dies autoimmunes resultent tres souvent d'une activation incontr616e de lymphocytes 

20 T CD4+. C'est le cas de la sclerose en plaque et du diabete insulino-dependant. Ces 
lymphocytes contribuent egalement a Tetablissement des maladies allergiques. L'IL4, 
qui est principalement s6cr6t6e par les lymphocytes T CD4+, est en effet le principal 
facteur qui conduit a la production d'IgE. Enfin, le role des lymphocytes T CD4+ dans 
le declenchement du rejet de greffe est bien etabli. Ainsi, selon la maladie, les traite- 

25 ments visent a declencher Tactivation des lymphocytes T CD4+. (vaccination contre un 
agent pathogene ou une cellule tumorale) ou a diminuer l'etat d'activation des lympho- 
cytes T CD4+ (desensibilisation contre l'allergie, prevention du rejet de greffe). 

L'activation des lymphocytes T CD4+ se fait sous I'effet de la pre- 
sentation de peptides antig£niques par les molecules du complexe majeur d'histo- 

30 compatibilite de type II que portent les cellules presentatrices d'antigene (APC pour 
Antigen Presenting Cell) ; chez l'homme, elles sont d6nommees molecules HLA II 
pour Human Leucocyte Antigen type II. Ces peptides antigeniques, appeles epitopes T, 
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resultent de la degradation proteolytique des antigfcnes par les cellules presentatrices 
d'antigene. lis ont des longueurs variables, generalement de 13 a 25 acides amines et 
possedent une sequence qui les rend capables de se lier aux molecules HLA EL II est 
bien connu qu'au meme titre que I'antigene natif, un peptide epitope T est capable de 
5 stimuler in vitro des lymphocytes T CD4+ qui lui sont specifiques ou de les recruter in 
vivo. II est done suffisant pour induire une reponse T CD4+. D'une maniere interes- 
sante, on sait 6galement que selon les modes de presentation (voie d'administration, 
doses, adjonction ou non d'un adjuvant), la reconnaissance de ces peptides entraine 
soit une activation des lymphocytes T CD4+ (ALEXANDER et al., J. Immunol., 2000, 

10 164, 1625-1633 ; DEL GUERCIO et al., Vaccine, 1997, 15, 441-448 ; FRANKE et al., 
Vaccine, 1999, 17, 1201-1205), soit leur anergie (MULLER et al., J. Allergy Clin. 
Immunol, 1998, 101, 747-754 ; OLDFIELD et al., /. Immunol, 2001, 167, 1734- 
1739). Ces peptides epitopes T sont done susceptibles a la fois de participer a la 
composition d'un vaccin ou de servir a diminuer l'activation non desiree de lympho- 

15 cytes T CD4+. lis sont 6galement susceptibles de participer k un test de diagnostic de 
Petat immunitaire de patients ou d'individus normaux reposant sur la detection directe 
(test de proliferation lymphocytaire) ou indirecte (production d'anticorps, de cyto- 
kines...) desdits lymphocytes T CD4+ actives. 

Un des problemes majeurs qui limite l'utilisation de ces peptides est 

20 Identification de ces epitopes, etant donne que leur sequence varie d'un individu a 
l'autre en raison du polymorphisme des molecules HLA II. En effet, les molecules 
HLA II sont des heterodimeres constitutes d'une chaine alpha (a) et d'une chaine beta 
(p) polymorphes. II existe quatre types de molecules HLA II par individu (2 HLA-DR, 
1 HLA-DQ et 1 HLA-DP). La molecule HLA-DR dont la chaine beta (P) est codee 

25 par le gene DRB1 est la plus exprimee. A ce jour, la chaine beta codee par le gene 
DRB1 est la plus polymorphe et compte 273 alleles. Pour les molecules HLA-DQ et 
HLA-DP, les deux chaines (a et p) qui les constituent sont polymorphes mais elles 
prtsentent moins d'alleles. On compte en effet 21 alleles DQA1 (chaine a de HLA- 
DQ), 45 alleles DQB1 (chaine p de HLA-DQ), 19 alleles DPA1 (chaine a de HLA- 

30 DP) et 93 alleles DPB1 (chaine p de HLA-DP). Cependant, la combinaison entre les 
deux chaines a et p codees par ces alleles donne naissance a de nombreuses molecules 
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HLA-DQ et HLA-DP. Du fait de ce polymorphisme, ces isoformes possedent des pro- 
prietes de liaison differentes entre elles, ce qui implique qu'elles peuvent lier des 
peptides differents d'un meme antigene. Ainsi, chaque individu reconnait dans un 
antig£ne un ensemble de peptides dont la nature depend des molecules HLA II qui le 
5 caracterise. Comme il existe un grand nombre d'alleles HLA II, on peut supposer qu'il 
existe dans une sequence donn6e un repertoire important de peptides epitopes T de 
sequences tr£s differentes, chacun specifique d'un allele different. 

Toutefois, cette diversite de molecules HLA II n f est pas aussi 
importante & P6chelle de chaque population qu'a Techelle mondiale comme illustre par 
10 le Tableau I ci-dessous. 

Tableau I : Frequences geniques des molecules HLA de classe II les plus abondantes 
dans la population Caucasienne (Europe, USA) *, d'aprfes Colombani J., 1993, HLA: 
fonctions immunitaires et applications medicates, Eds John Libbey EurotexL 



Molecules 


ChaTne a 


Frequence 

(%) 


Chaine P 


Frequence 
(%) 


Molecules abondantes 


HLA-DR 


DRA*0101 


100 


DRB1*0101 

DRB1*1501 

DRB 1*0301 . 

DRB 1*0401 

DRB1*1101 

DRB1*1301 

DRB 1*0701 

DRB3*0101 

DRB3*0202 

DRB4*0101 

DRB5*0101 


9,3 
• 8,0 
10,9 
5,6 
9,2 
6,0 
14,0 
9,2 
12,0 
28,4 
7,9 


DRA*010l/DRBl*0101 
DRA*0101/DRB1*1501 
DRA*0101/DRB 1*0301 
DRA*0101/DRB 1*0401 
DRA*0101/DRB1*1101 
DRA*0101/DRB1*1301 
DRA*0101/DRB1*0701 
DRA*0101/DRB3*0101 
DRA*010I/DRB 1*0202 
DRA*0101/DRB4*0101 
DRA*0101/DRB5*0101 


HLA-DQ 


DQA 1*0 101 
DQA 1*0 102 
DQA 1*0201 
DQA 1*0301 
DQA 1*0501 


17,0 
15,8 
12,4 
14,5 
20,9 


DQB 1*0501 
DQB 1*0602 
DQB 1*0603 
DQB 1*0201 
DQB 1*0301 
DQB 1*0302 


14,9 
9,8 
5,8 
21,3 
12,0 
13,0 


DQAl *0101/ DQB 1*0501 
DQA1*0501/DQB1*0301 
DQA1*0501/DQB1*0201 
DQA 1*0301/ DQB 1*0302 
DQA 1*0 102/ DQB 1*0602 " 
DQA 1*0201/ DQB 1*0201 


HLA-DP 


DPA1*0103 
DP A 1*0201 


78,2 
21,2 


DPB1*0101 
DPB 1*0201 
DPB 1*0301 
DPB1*0401 
DPB1*0402 


7,1 
11,9 
9,1 
40,1 
11,0 


DPA1*0201/DPB1*0101 
DP A 1*0 103/ DPB 1*0201 
DPA1*0103/ DPB 1*0301 
DPA1*0103/DPB1*0401 
DPA1*0103/DPB1*0402 



*Les frequences gdniques des 2 molecules HLA-DP4 sont indiquees en gras. 



15 Ainsi, pour les molecules HLA-DR et HLA-DQ, une dizaine 

d'alleles suffisent pour couvrir plus de 60 % de la frequence genique retrouvee dans la 
population caucasienne et done concerner plus de 85 % de la population caucasienne. 
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Pour les molecules HLA-DP, la molecule la plus fr&quente est la 
molecule DP4 issue des alleles DPA1*0103 et DPB 1*0401 qui ont des frequences 
geniques de 78,2 % et 40 % respectivement. Trois autres molecules DP ont des 
frequences qui depassent les 5 % : une molecule DP3 (DPA1*0103/DPB1*0301), une 
5 molecule DP2 (DPA1*0103/DPB 1*0201) et une molecule DP4 
(DPA1*0103/DPB 1*0402) ; les molecules HLA II sont denommees en fonction de 
l'allele DPB1 codant la chaine p qui est la plus polymorphs 

Ainsi, quatre molecules HLA-DP (1 molecule DP3, 1 molecule DP2 
et 2 molecules DP4) suffisent done pour couvrir 71 % de la frequence genique de la 
10 population caucasienne, les deux molecules DP4, couvrant a elles seules 51 %. 
Chacune de ces molecules DP4 comprend une chaine a variable codee, soit par 
DPA1*0103 qui est la plus frequente (78,2 %), soit par DPA 1*0201 (20,2 %), les 
deux chaines a different uniquement au niveau de 3 acides amines (positions 31, 50 et 
83 ; Tableau II). Les molecules HLA-DP4 qui presentent une frequence allelique 
15 elevee dans la population caucasienne (de l'ordre de 50 % en Europe et 80 % en 
Amerique du Nord), sont 6galement presentes a des frequences non negligeables dans 
les autres populations (frequence allelique de l'ordre de 60 % en Amerique du Sud, 60 
% en Inde, 25 % en Afrique et 15 % au Japon, Colombani et al., precite). 

Tableau II : Polymorphisme des chaines a et p des molecules HLA-DP dans la 
20 population Caucasienne (Europe, USA), d'apres Colombani J., precite. 

Positions polymorphiques* 



Chaine p 


Alleles 


Freq (%) 


8 


9 


11 


37 


38 


57 


58 


59 67 


71 


78 


86 


87 


88 


89 




401 


40.1 


L 


F 


G 


F 


A 


A 


A 


E I 


K 


M 


G 


G 


P 


M 




402 


11.0 










V 


D 


E 


















201 


11.9 










V 


D 


E 




E 














501 


1.3 








L 


V 


E 










D 










101 


7.1 


V 


Y 


G 


Y 














D 


E 


A 


V 




301 


9.1 


V 


Y 


L 




V 


D 


E 


D L 




V 


D 


E 


A 


V 




901 


1.1 


V 


H 


L 




V 


D 


E 


D I 


E 


V 


D 


E 


A 


V 


Chaine a 


Allies 


Freq(%) 


31 


50 


83 


























103 


78.2 


M 


Q 


T 


























201 


21.2 


Q 


R 


A 
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* Les sequences, disponibles sur le site internet http://www.ebi.ac.uk/imet/hla. sont numerotees selon la 
numerotation de STERN et al. {Nature, 1994, 368, 215-221) pour la molecule HLA-DR ; comme les 
residus en positions 23 et 24 sont absents dans les sequences de DPB, les residus indiques aux positions 
37, 38, 57, 59, 67, 71, 78, 86, 87, 88 et 89 correspondent respectivement aux positions 35, 36, 55, 56, 
5 57, 65, 69, 76, 84, 85, 86 et 87 dans la sequence de DPB. 

Pourtant, malgr6 leur frequence devee chacune de ces molecules 
DP4 n'a ete que tres partiellement etudiee ; les etudes les plus nombreuses resultent en 
fait de risolement de clones de lymphocytes T CD4+ restraints aux molecules HLA- 
10 DP4 et specifiques des peptides presentes dans le Tableau EI, ci-apres, issus des anti- 
genes suivants : 

- antigenes de microorganismes pathogenes tels que la toxine 
tetanique (WYSS CORAY et al., Eur J. Immunol, 1992, 22, 2295), Fantigene WM de 
Blastomyces dermatitidis (CHANG et al., Inf. Immun., 2000, 68, 502), la proteine hsp 

15 65 de Mycobacterium bovis (GASTON et al., Int. Immunol., 1991, 3, 965-972), l'anti- 
gene S du virus de Th^patite B (HBsAg pour Hepatitis B virus S antigen ; CELIS et 
al., J. Virol., 1989, 63, 747), la phosphoproteine du virus de la rage (RV-NS pour 
Rabies Virus Non-Structural phosphoprotein) ou la neuraminidase du virus de la 
grippe (IBV-Nm pour influenza B virus Neuraminidase ; CELIS et al., J. Immunol., 

20 1990, 145, 305) et la proteine UL21 du virus de V herpes simplex de type 1 (KOELLE 
et al.,/ Virol, 2000, 74, 10930-10938), 

- allergenes tels que Tallergene majeur de Dermatophagoides ptero- 
nyssinus (HIGGINS, J. Allergy Clin. Immunol, 1992, 90, 749), et 

- antigenes tumoraux tels que MAGE-A3 (SCHULTZ et al., Cancer 
25 Res., 2000, 60, 6272), et NY-ESOl (ZENG et al., P. N. A. S., 2001, 98, 3964-3969). 
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Tableau III : Sequences des peptides ligands des molecules HLA-DP4 



repiiues 




riumero 

H*irl flnt Ifi/» at inn 




TT 947-967 


FNNFTVSFWLRVPKVSASHLE 


SEO ID NO*1 


Wvss Corav et al 1992 


P^N 265 


DPYNCDWDPYHEKYDWDLWNKWCN 


SEO ID NO*2 


Hhann et al 2000 


S1d 

( HBsAg 19-28) 


FFLLTRILTI 

1 1 1 (ML. 1 1 


SPO ID NO-3 


Celis etal 1989 

wens ci ot'f i juj 


NS-p2 
(RV NS 101-120) 


GVQIVRQIRSGERFLKIWSQ 


SEQ ID NO:4 


Celis et al.,1990 


FLU-p1 
MR Nm 247-260^ 


GISKCRFLKIREGR 


SEQ ID N0:5 


Celis et al.,1990. 


MT 451-466 


1 AFN SGMEPGWAEK V 


SEQ ID N0:6 


Gaston etal.,1991 


MT 456-471 


GMEPGWAEKVRNLSV 


SEQIDN0:7 


Gaston et al.,1991 


Derp 101-119 


PNAQRFGISNYCQIYP 


SEQ ID N0:8 


Higgins, 1992 


MAG 247-258 


TQHFVQENYLEY 


SEQ ID N0:9 


Schultzet al., 2000 


NY-ES01 161-180 


MWITQCFLPVFLAQPPSGQR 


SEQIDNO:10 


Zeng et al., 2001 


NY-ES01 156-175 


QLSLLMWITQCFLPVFLAQPP 


SEQIDNO:11 


Zeng et al. ( 2001 


UL21 283-293 


RELWWVFYAGD 


SEQ ID NO:12 


Koelle etal.,2000 


IL3 127-146 


GPGAPADVQYDLYLNVANRR 


SEQ ID NO:13 


Falk et al.,1994 


UNK1 
(UNK 1-17) 


EKKYFAATQFEPLAARL 


SEQIDNO:14 


Falk et al.,1994 


UNK2 
(UNK 2-17) 


KKYFAATQFE PLAARL 


SEQ ID NO:15 


Falk et al.,1994 


UNK3 
(UNK 1-13) 


EKKYFAATQFEPL 


SEQ ID NO:16 


Falk et al.,1994 



Les etudes pr£citees qui reposent sur l'isolement de clones de 
lymphocytes T CD4+ restraints aux molecules HLA-DP4 mettent en ceuvre un test 
5 fonctionne} (test de proliferation) qui n'a pas permis de mettre en Evidence un motif de 
liaison aux molecules DP4, partage par l'ensemble de ces peptides. En outre, ce test 
est trds lourd & mettre en ceuvre du fait qu'il necessite de nombreux patients correc- 
tement echantillonnes, de manifcre h ce qu'ils represented la diversite des molecules 
HLA II de l'ensemble de la population. En outre, les epitopes dSfinis sont ceux utilises 
10 par le systeme immunitaire des patients lors de l'infection naturelle par un antigene ; 
ces epitopes ne sont pas necessairement les plus efficaces pour induire une reponse 
immunitaire contre ce meme antigene. 

En utilisant une autre approche, a savoir l'analyse de quatre peptides 
naturellement presents sur les molecules DP4 [peptide 127-146 de la chaine a du 
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recepteur de TIL3 (IL3 127-146 ; SEQ ID NO: 13) et trois peptides d'origine 
inconnue: UNK1 (SEQ ID NO: 14), UNK2 (SEQ ID NO: 15) et UNK3 (SEQ ID 
NO: 16) ; Tableau III], FALK et al. (Immunogenetics, 1994, 39, 230-242) ont propose 
une sequence consensus de liaison aux molecules DP4. Cette sequence comprend trois 
5 residus d'ancrage respectivement en positions PI, P7 et P9/P10. PI et P7 sont hydro- 
phobes ou aromatiques (Y, V, L, F, I, A, M, W) et P9/P10 sont de preference alipha- 
tiques ; toutefois, un residu Y est tolere en position P9/P10 mais pas un residu F. Les 
residus PI et P7 sont prec£d6s de groupes de residus charges (K, R, E, N, Q pour PI et 
N, K, E pour P7), et des residus de petite taille (A, V) sont frequents en position P3 et 

10 P9. Le Tableau HI montre que les seuls autres peptides ligands de DP4 prdsentant ce 
motif sont les peptides chevauchants NY-ESOl 161-180 et NY- ESOl 156-175. En 
consequence, ce motif propose par FALK et al. ne permet pas de definir un motif de 
liaison aux molecules DP4 partage par l'ensemble des peptides ligands des molecules 
DP4, identifies par des tests fonctionnels. 

15 Alors que des tests de liaison aux molecules DP9 (DONG et al., J. 

Immunol., 1995, 154, 4536-4545) et DP2 (CHICZ et al., 1 Immunol, 1997, 159, 
4935-4942), derives de ceux developpes pour les molecules DR [MARSHALL et al., 
J. Immunol, 1994, 152, 4946 (HLA-DR1) ; Brevet FR 99 0879 et TEXIER et al., J. 
Immunol, 2000, 164, 3177 (HLA-DR1, -DR2, -DR3, -DR4, -DR7, -DR11 et -DR13)] 

20 permettent d'isoler des peptides specifiques de respectivement DP9 et DP2, ces tests 
ne permettent pas d'isoler des peptides specifiques de DP4 (CHICZ et al., precite) : les 
peptides isotes par le test de liaison k DP2 ont une forte affinity pour DP2 (activite de 
liaison < 10 nM) alors que des peptides connus pour etre restreints k DP4 comme le 
peptide HBsAg 14-33, presentent une activite mediocre (20 ^iM). 

25 En outre, du fait des differences importantes des residus du site de 

liaison, entre les principales molecules DP, les tests de liaison d£velopp£s pour ces 
molecules ne permettent pas d'identifier des peptides restreints a DP4. 

Ainsi, les motifs de liaison partages par l'ensemble des peptides 
capables de se lier aux molecules HLA-DP4 n'ont pas ete identifies, notamment du 

30 fait qu'il n'existe pas de precede ^identification de tels peptides qui soit simple & 
mettre en ceuvre et adapte au criblage simultane d'un grand nombre de peptides 
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comme des banques de peptides chevauchants representant la sequence d'antig^ne 
d'interet. 

Pourtant, compte tenu de la frequence des molecules DP4, les pep- 
tides qui se lient aux molecules DP4 constituent des peptides candidats pour 
5 l'immunotherapie sp^cifique et la vaccination et pourraient servir au diagnostic de 
l'Stat immunitaire de patients ou d'individus normaux. 

Les Inventeurs ont done developpe un procede de selection de 
ligands d'HLA-DP4 qui leur a permis d'isoler des ligands specifiques d'HLA-DP4, 
notamment des peptides et de preciser le motif de liaison partage par les peptides 
1 0 ligands d'HLA-DP4, a partir des peptides obtenus. 

En consequence, la presente invention a pour objet un procede de 
selection de molecules ligand d'HLA-DP4 comprenant les etapes suivantes : 

(i) incubation d'HLA-DP4 purifiee avec un traceur constitue par un 
peptide prealablement marque et apte a etre detecte par un signal approprie, lequel 

15 peptide traceur est choisi dans le groupe constitue par les peptides presentant un 
rapport signal/bruit de fond superieur a 5, a la concentration de 10 nM, dans un test 
direct de liaison a HLA-DP4, et repondant a la formule generate (I) 
ZiX 1 X2X 3 X4X5X6X7X8X9Z2 dans laquelle : 

- Zj et Z?, identiques ou differents, sont nuls ou representent chacun 
20 un peptide de 1 a 100 acides amines naturels ou synthetiques, de preference de 1 k 30 

acides amines ; de manifcre encore plus preferSe, de 1 a 10 acides amines, 

- Xe represente un acide amine aromatique ou hydrophobe, ou bien 

une cysteine (C), 

- Xj represente un acide amine aromatique ou hydrophobe et/ou X9 
25 represente un acide amine aromatique ou hydrophobe, ou bien une cysteine (C), un 

acide aspartique (D), une glutamine (Q), une serine (S), une threonine (T) ou un acide 
glutamique (E), et 

- X2, X3, X4, X5, X?et Xg representent chacun un acide amine naturel 

ou synthetique, 

30 en presence de difftrentes concentrations de molecule(s) k tester, 

(ii) separation des differents complexes formes, 
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(iii) revelation des complexes HLA-DP4/peptide traceur par mesure 
du signal associe audit peptide traceur et 

(iv) selection des molecules ligand qui presentent une activite de 
liaison IC50 < 1000 nM, correspondant a la concentration de ces molecules qui 

5 inhibent 50 % de la liaison du peptide traceur. 

Les residus Xi, X 6 et X9 de la formule generate (I) telle que definie 
ci-dessus, qui constituent les residus d'ancrage dans les poches de la molecule d'HLA- 
DP4, sont egalement denommes respectivement residus PI, P6 et P9. Parmi ces resi- 
dus, les residus XI (ou PI) et X6 (ou P6) sont les residus qui contribuent majoritaire- 
10 ment a la liaison k HLA-DP4. Le residu X9 ou P 9 est moins important et contribue 
plus faiblement $l la liaison a HLA-DP4. 

Au sens de la presente invention, on entend par : 

- acides amines naturels ou synthetiques, les 20 ct-acides amines 
naturels communement trouves dans les proteines (code k une lettre: A, R, N, D, C, Q, 

15 E, G, H, I, L, K, M, F, P, S, T, W, Y et V), certains acides amines rarement rencontres 
dans les proteines (hydroxyproline, hydroxylysine, methyllysine, dimSthyllysine..), les 
acides amines qui n'existent pas dans les proteines tels que la P-alanine, l'acide y- 
aminobutyrique, l'homocysteine, l'ornithine, la citrulline, la canavanine, la norleucine, 
la cyclohexylalanine..., ainsi que les enantiomeres et les diastereoisomeres des acides 
amines precedents. 

- acide amine hydrophobe, un acide amine selectionne parmi (code a 
une lettre) : A, V, L, I, P, W, F et M. 

- acide amine aromatique, un acide amine selectionne parmi (code a 
une lettre) : F, W et Y. 

L'utilisation d'un peptide traceur, tel que defini a Tetape (i) permet 
de selectionner effectivement des ligands speciflques d'HLA-DP4, c'est-a-dire des 
molecules, notamment des peptides, qui presentent une bonne affinite pour HLA-DP4 
c'est-a-dire une activite de liaison < 1000 nM. 

Un peptide traceur conform e a 1'invention est selectionne en mettant 
en ceuvre un test direct de liaison a HLA-DP4, par exemple en suivant les etapes (i) 
(ii) et (iii) du protocole defini ci-dessus mais en l'absence de competiteur, corres- 
pondant a la molecule a tester. Le signal approprie detecte (fluorescence...) r6v&le les 
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complexes HLA-DP4/peptide traceur [etape (iii)] et le bruit de fond represente le 
signal correspondant, obtenu en Pabsence d'HLA-DP4. 
De preference : 

- X6 est selectionne parmi L, I, W, F, M, Y et C, et 
5 - Xj est selectionne parmi A, V, L, I, W, F, M et Y, et/ou X 9 est 

selectionne parmi A, V, L, I, P, W, F, M, Y, C, D, Q, S, T et E. 

Des peptides traceurs conformes k l'invention sont represents par 
les peptides NS-p2 (SEQ ID NO:4), MAG 247-258 (SEQ ID NO:9), UL21 283-293 
(SEQ ID NO: 12), IL3 127-146 (SEQ ID NO:13), UNK1 (SEQ ID NO: 14), UL21 
10 283-302 (SEQ ID NO: 18) et MAG 245-258 (SEQ ID NO: 19). 

Selon un mode de mise en ceuvre avantageux dudit precede, le 
peptide traceur est choisi dans le groupe constitue par les peptides biotinyles, radio- 
marques et les peptides couples k un fluorochrome. 

A l'etape (ii), la separation des complexes formes des peptides non 
15 lies est effectuee par exemple, par transfert des complexes formds sur une plaque de 
microtitration prealablement recouverte d'un anticorps specifique d'HLA-DP, par 
chromatographie sur une colonne de gel-filtration ou par centrifugation. 

Lorsque le peptide traceur est radiomarque ou couple a un fluoro- 
chrome, notamment & Teuropium, les complexes HLA-DP4/peptide traceur sont 
20 detectes de maniere directe par la mesure de la radioactivite ou de la fluorescence 
emise par lesdits complexes. 

Lorsque le peptide traceur est biotinyle, les complexes HLA- 
DP4/peptide traceur sont detectes de maniere indirecte a Taide de streptavidine conju- 
guee, par exemple par une revelation immunoenzymatique a Paide de streptavidine 
25 conjuguee a une enzyme telle que la phosphatase alcaline et d'un substrat de la 
phosphatase alcaline tel que le 4-methyl-umbelliferyl-phosphate (MUP). 

Selon un autre mode de mise en ceuvre avantageux dudit procede, le 
peptide traceur est utilise a une concentration < 200 nM, de preference inferieure a 
20 nM ; de maniere encore plus preferee, le traceur est utilise a la concentration de 
30 10 nM. 



WO 03/040299 



PCT7FR02/03555 



11 

Selon encore un autre mode de mise en oeuvre avantageux dudit pro- 
cede, ladite HLA-DP4 de Petape i) est choisie dans le groupe constitue par les mole- 
cules codees par les alleles DPA1* 103/DPB 1*0401 et DPA1*103/DPB 1*0402. 

Le procede selon l'invention permet avantageusement de selection- 
5 ner n'importe quel ligand d f HLA-DP4; il s'agit aussi bien de molecules minerales ou 
organiques comme les peptides et les pseudopeptides. 

Selon un autre mode de mise en oeuvre avantageux dudit procede, 
lesdites molecules a tester represented une banque de peptides chevauchants recou- 
vrant la sequence d'un antigene. 
10 La pr6sente invention a egalement pour objet des ligands d'HLA- 

DP4 susceptibles d'etre obtenus par le procede de selection tel que defini ci-dessus, 
correspondant a une molecule minerale ou organique, naturelle ou synthetique, 
presentanTune activite de liaison a HLA-DP4 inferieure a 1000 nM. 

L'activite de liaison a HLA-DP4 d'une molecule ligand, telle que 
15 definie ci-dessus, correspond a la concentration de ladite molecule ligand qui inhibe 
50 % de la liaison a HLA-DP4 d'un peptide traceur marque, dans un test en competi- 
tion comme le procedd de selection de ligands d'HLA-DP4 defini ci-dessus. 

Parmi ces molecules ligand, on peut citer notamment les peptides et 
les peptides modifies tels que les glycopeptides, les lipopeptides, les peptides compre- 
20 nant des acides amines D, des liaisons pseudo-peptidiques (pseudo-peptides) ou des 
modifications des extremites C-ou N-terminales. 

La partie lipidique du lipopeptide ligand est notamment obtenue par 
addition d'un motif lipidique sur une fonction a-aminee desdits peptides ou sur une 
fonction reactive de la chaine laterale d'un acide amine de la partie peptidique ; elle 
25 peut comprendre une ou plusieurs chaTnes, derivees d'acides gras en C4-C20, even- 
tuellement ramifiees ou insaturees (acide palmitique, acide oleique, acide linoleique, 
acide linolenique, acide 2-amino hexad£canoi'que, pimelautide, trimetauxide) ou deri- 
vees d'un stiroide. Le procede de preparation de tels lipopeptides est notamment decrit 
dans les Demandes internationales WO 99/40113 ou WO 99/51630. La partie lipi- 
30 dique prefer6e est notamment representee par un groupe N^acetyl-lysine 
N E (palmitoyl), egalement denomme Ac-K(Pam). 
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Selon un mode de realisation avantageux dudit peptide ligand 
d'HLA-DP4 tel que defini ci-dessus, sa sequence peptidique repond a la formule gene- 
rale (I) Z,XiX2X 3 X4X5X6X7X8X9Z2, dans laquelle : 

- Zi et Z2, identiques ou differents, sont nuls ou represented chacun 
5 un peptide de 1 a 100 acides amines tels que definis ci-dessus, de preference de 1 k 30 

acides amines ; de maniere encore plus preferee, de 1 a 10 acides amines, 

- Xe represente un acide amin6 aromatique ou hydrophobe ou bien 

une cysteine (C), 

- X ( represente un acide amine aromatique ou hydrophobe et/ou X 9 
10 represente un acide amine aromatique ou hydrophobe, ou bien une cysteine (C), un 

acide aspartique (D), une glutamine (Q), une serine (S), une threonine (T) ou un acide 
glutamique (E), et 

- X 2) X3, X 4 , X 5j X 7 et X 8 represented chacun un acide amine naturel 

ou synthetique, 

15 a condition que ledit peptide ligand d'HLA-DP4 de formule generate (I) ne corres- 
ponde a aucune des sequences SEQ ID NO: 1 a 17. 

Selon un mode de realisation avantageux dudit peptide ligand : 

- X 6 est selectionne parmi L, I, W, F, M, Y et C, et 

- Xj est s6lectionn6 parmi A, V, L, I, W, F, M et Y, et/ou X9 est 
20 selectionne parmi A, V, L, I, P, W, F, M, Y, C, D, Q, S, T et E. 

Selon une disposition avantageuse de ce mode de realisation, ledit 
peptide ligand se lie specifiquement a DPB 1*0401 (activite de liaison a DPB 1*0401 
au moins deux fois superieure k Tactivite de liaison k DPB1*0402) et Xe est different 
de C, et/ou Xt est different de A et de V, et/ou X9 represente W ou Y ou X9 est diffe- 
25 rent de E et de C, et/ou X 4 est different de K et de R. 

Selon une autre disposition avantageuse de ce mode de realisation, 
ledit peptide ligand se lie sp&nfiquement a DPB 1*0402 (activite de liaison a 
DPB 1*0402 au moins deux fois superieure a Tactivite de liaison a DPB 1*0401) et X 6 
represente C, et/ou X| represente A ou V, et/ou X9 represente E ou C ou X9 est diffe- 
30 rent de Y et W, et/ou X4 represente K ou R. 

Selon un autre mode de realisation avantageux dudit peptide ligand, 
Zj et Z2 sont choisis dans le groupe constitue par : 
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- les sequences de l'antigene qui sont adjacentes a l'epitope CD4+ 
restreint a HLA-DP4 tel que dSfini ci-dessus, et/ou 

- un ou plusieurs epitopes T CD8+, et/ou 

- des epitopes CD4+ multiples, tels que le peptide 830-846 de la 
5 toxine t&anique TT (O'SULLIVAN et ah, J. Immunol., 1991, 147, 2663-2669), le 

peptide 307-319 de l'h6magglutinine HA du virus de la grippe (O'SULUVAN et al, 
precite), Tepitope Pan DR ou PADRE (ALEXANDER et al., DEL GUERCIO et al., 
FRANKE et al, pr6cit£s) et des peptides issus des antigenes de Plasmodium falcipa- 
rum tels que le peptide CS.T3 (SINIGAGLIA et al., Nature, 1988, 336, 778-780) et 
10 les peptides CSP, SSP2, LSA-1 et EXP-1 (DOOLAN et al., J. Immunol,, 2000, 165, 
1 123-1 137) et/ou 

- un ou plusieurs epitopes B, par exemple un peptide ou un glyco- 
peptide dans lequel ledit epitope B est constitue par un sucre (ALEXANDER et al., 
precite). 

15 De telles sequences permettent avantageusement de declencher ou 

de moduler une reponse immunitaire, de maniere appropriee. 

Selon encore un autre mode de realisation avantageux dudit peptide 
ligand, il presente la sequence SEQ ID NO:84 correspondant au peptide NY-ESOl 
87-111. 

20 La presente invention englobe egalement les peptides ligands tels 

que definis ci-dessus, polymerises. 

La presente invention a egalement pour objet un procede d'identifi- 
cation de peptides ligands d'HLA-DP4 tels que definis ci-dessus, & partir d'une 
sequence decides amines, caracterise en ce qu'il comprend au moins les etapes 

25 suivantes : 

a) Tetablissement d'une matrice de liaison a HLA-DP4 par calcul, 
-pour tous les mutants d'un peptide traceur tel que defini ci-dessus, representant 
Fensemble des substitutions des residus en position 1, 4, 6 ou 9 dudit peptide traceur 
par les 19 autres acides amines naturels-, du rapport des IC50 desdits peptides mutants 
30 et dudit peptide traceur, a Taide du test de liaison h HLA-DP4 tel que defini ci dans le 
procede ci-dessus, 
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b) revaluation de la liaison k HLA-DP4 de peptides d'au moins 9 
acides amines inclus dans ladite sequence d'acides amines, par calcul, pour chaque 
fragment de 9 acides amines dudit peptide, de la somme des scores de liaison a HLA- 
DP4 des rSsidus en position 1, 4, 6 et 9 dudit fragment, a partir de la matrice de liaison 

5 etablie en a), et 

c) Identification des peptides ligands d , HLA-DP4 correspondant a 
ceux dont la perte de liaison a HLA-DP4, par rapport audit peptide traceur est la plus 
faible, c'est a dire ceux dont la somme des scores de liaison presente la valeur la plus 
faible exprimee en logarithme (log) ; de preference inferieure a 2, de maniere preferee 

10 inferieure h 1 , de manure encore plus preferee, proche de 0. 

Cette matrice de liaison a HLA-DP4 qui est illustree pour le peptide 
de reference UNK 3-15 (SEQ ID NO: 28), par le Tableau XIV de l'exemple 6, permet 
d'estimerTactivite de liaison a HLA-DP4 de n'importe quel peptide d'au moins 9 
acides amines ; des peptides presentant des scores de liaison de respectivement 0, 1,2, 

15 3 et 4 correspondent h des peptides presentant une perte de liaison d'un facteur 1, 10, 
100, 1000 et 10000 par rapport au peptide UNK 3-15 (IC 5 o 10 nM), c'est-a-dire 
presentant une activite de liaison estimee de respectivement 10 nM, 100 nM, 1000 
nM, lOnMet 100 \M. 

Par exemple, l'antigene tumoral NY-ESOl comprend un peptide 

20 WITQCFLPV possedant un score de liaison a DP*0401 et DP*0402, de 0 + 0,3 + 0 + 
0,3 = 0,6 correspondant a une activite de liaison estimee (a l'aide de la matrice de liai- 
son a HLA-DP4) de 39 nM et une activite calculee (par le test de liaison a DP*0401 et 
DP*0402) de respectivement 20 nM et 67 nM. 

Le procede ^identification de peptides ligands d'HLA-DP4 selon 

25 I'invention qui est facile a mettre en oeuvre et automatisable permet, notamment a 
l'aide d'un logiciel approprie, de predire la sequence des peptides ligands d'HLA-DP4 
presents dans toutes les proteines representant des antigenes d'int6ret. Les sequences 
peptidiques ainsi identifies peuvent ensuite etre verifiees par un test de liaison a 
HLA-DP4, defini dans le procede de selection de ligands d'HLA-DP4 selon Tinven- 

30 tion. 
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La prdsente invention a egalement pour objet une molecule d'acide 
nucleique, caracterisee en ce qu'elle code pour un peptide ligand tel que defini ci- 
dessus. 

L'objet de l'invention englobe egalement les molecules d'acide 
5 nucleique recombinantes comprenant au moins une molecule d'acide nucleique 
conforme a 1' invention liee a au moins une sequence heterologue. 

Au sens de la presente invention, on entend par sequence hetero- 
logue relativement & une sequence d'acide nucleique codant un peptide ligand, toute 
sequence d'acide nucleique autre que celles qui, dans la nature, sont immediatement 
10 adjacentes & ladite sequence d'acide nucleique codant un peptide. 

L'objet de la presente invention englobe en particulier : 

- des cassettes d'expression comprenant au moins une molecule 
d'acide nucleique conforme a l'invention et les sequences necessaires au controle de la 
transcription et de la traduction de ladite molecule d'acide nucleique (promoteur, 

15 intron, codon d'initiation (ATG), codon stop, signal de polyadenylation), et 

- des vecteurs recombinants, comprenant un insert constitue par une 
molecule d'acide nucleique conforme a l'invention. Avantageusement ces vecteurs 
d'expression, comprennent au moins une cassette d'expression telle que definie ci- 
dessus. 

20 De nombreux vecteurs dans lesquels on peut inserer une molecule 

d'acide nucleique d'interet afin de 1'introduire et de la maintenir dans une cellule hote 
eucaryote ou procaryote, sont connus en eux-memes ; le choix d'un vecteur approprie 
depend de Tutilisation envisagee pour ce vecteur (par exemple replication de la 
sequence d'intSret, expression de cette sequence, maintien de cette sequence sous 

25 forme extrachromosomique, ou bien integration dans le materiel chromosomique de 
Phote), ainsi que de la nature de la cellule hote. 

Par exemple, on peut utiliser entre autres des vecteurs viraux tels 
que les adenovirus, les retrovirus, les lentivirus et les AAV, dans lesquels a ete inser£e 
prealablement la sequence d'interet ; on peut Egalement associer ladite sequence (iso- 

30 16e ou inseree dans un vecteur plasmidique) avec une substance lui permettant de 
franchir la membrane des cellules-hote, par exemple une preparation de liposomes, de 
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lipides ou de polymeres cationiques, ou bien Pinjecter directement dans la cellule 
hote, sous forme d'ADN nu. 

L'invention a en outre pour objet des cellules procaryotes ou euca- 
ryotes transformees par au moins une molecule d'acide nucleique conforme a 
5 Tinvention. 

Des cellules transformees conformes k Tinvention peuvent etre 
obtenues par tous moyens, connus en eux-memes, permettant d'introduire une mole- 
cule d'acide nucleique dans une cellule-hote. Par exemple, dans le cas de cellules 
animales, on peut utiliser les vecteurs ou les preparation de lipides tels que definis ci- 
10 dessus. 

La presente invention a egalement pour objet une composition 
immunomodulatrice, caracterisee en ce qu f elle comprend au moins un ligand d'HLA- 
DP4 ou une molecule d'acide nucleique codant un peptide ligand d'HLA-DP4 tels que 
definis ci-dessus, et un vehicule pharmaceutiquement acceptable. 

15 Avantageusement, ladite molecule d'acide nucleique est incluse dans 

un vecteur tel que defini ci-dessus. 

Selon le choix du ligand d'HLA-DP4 et de son mode de presentation 
(voie d'administration, dose, adjonction ou non d'adjuvant), une telle composition 
immunomodulatrice entraine, soit une activation des lymphocytes T, soit leur anergie. 

20 En effet, il a ete montre qu'une injection unique, par voie sous-cuta- 

nee, d'une faible quantite de peptide entraine une anergie (OLDFIELD et al., J. 
Immunol., 2001, 167, 1734-1739.). En revanche, il est connu que des injections repe- 
tees de quantites superieures de peptide en presence d'adjuvant entraine une activation 
des lymphocytes T. En outre, l'association a des peptides Z\ et Z 2 tels que definis ci- 

25 dessus, permet egalement d'augmenter la rdponse immunitaire specifique de Tantigene 
(ALEXANDER et al., precite). 

En consequence, ladite composition est utilisee aussi bien pour la 
vaccination contre un agent pathogene ou une cellule tumorale, que pour le traitement 
des maladies autoimmunes (sclerose en plaques, diabete insulino-dependant), de 

30 1'allergie ou du rejet de greffe. 

La presente invention a egalement pour objet un reactif de diagnos- 
tic de l'etat immunitaire d'un individu, caract^rise en ce qu'il comprend au moins un 
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ligand d'HLA-DP4 tel que defini ci-dessus, eventuellement marque ou complexe, 
notamment complexe a des molecules HLA-DP4 marquees (biotinylees), sous la 
forme de complexes multimeriques comme des t6trameres. 

La presente invention a egalement pour objet l'utilisation d'un ligand 
5 d'HLA-DP4 ou d'une molecule d'acide nucleique codant un peptide ligand d'HLA- 
DP4 tels que definis ci-dessus pour la preparation d'un medicament immunomodula- 
teur ou d'un reactif de diagnostic de I'etat immunitaire d'un individu. 

Au sens de la presente invention, on entend par diagnostic de l'£tat 
immunitaire d'un individu, la detection de la presence, chez ledit individu, de lympho- 
10 cytes T CD4+ sp6cifiques d'un antigene issu d'un agent pathogene ou d'une cellule 
tumorale, d'un allergene, d'un alloantigene ou d'un autoantigene. 

Le reactif conforme a l'invention qui est apte a detecter la presence 
de lymphocytes T CD4+ specifiques d'un antigene est utilise pour la detection : d'une 
infection par un agent pathogene, d'un cancer, d'une maladie autoimmune, d'une aller- 
15 gie ou d'un rejet de greffe, a partir d'un echantillon biologique d'un patient 

La presente invention a egalement pour objet une methode de 
diagnostic de I'etat immunitaire d'un individu comprenant les Stapes de : 

- mise en contact d'un echantillon biologique dudit individu avec un 
reactif de diagnostic tel que defini ci-dessus, et 
20 - detection de lymphocytes T CD4+ specifiques d'un antigene par 

tout moyen approprie. 

La presente invention a egalement pour objet un kit de detection de 
I'etat immunitaire d'un individu, caracterise en ce qu'il comprend au moins un reactif 
tel que defini ci-dessus, associe a un moyen de detection de lymphocytes T CD4+ 
25 specifiques d'un antigene. 

La detection des lymphocytes T CD4+ specifiques d'un antigene, est 
effectuee par tous moyens, connus en eux-memes. Par exemple, on peut utiliser des 
moyens directs comme les tests de proliferation lymphocytaire ou la cytometric de 
flux en presence de complexes multimeriques tels que definis ci-dessus, ou bien des 
30 moyens indirects comme le dosages de cytokines telles que l'IL2, TIL4, 1TL5 et 1'INFy, 
notamment par des techniques immunoenzymatiques (ELISA, RIA, ELISPOT). 

De maniere plus precise : 
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* pour ce qui concerne le test de proliferation : 

Une suspension de cellules (PBMC, PBMC depletees en cellules 
CD8+, lymphocytes T pr^alablement enrichis par une dtape de culture in vitro avec les 
peptides tels que definis ci-dessus ou des lymphocytes T clones) est cultivee pendant 3 
5 a 5 jours en presence desdits ligands d'HLA-DP4 et au besoin de cellules presenta- 
trices appropriees, telles que des cellules dendritiques, des PBMC autologues ou hete- 
rologues, des cellules lymphoblastoTdes telles que celles obtenues apres infection par 
le virus EBV ou des cellules genetiquement modifiees. La proliferation des cellules 
est mesuree par incorporation de thymidine trittee dans PADN des cellules. Les 
10 peptides tels que definis ci-dessus, permettent de reveler dans la suspension initiate la 
presence de cellules sp6cifiques de ces peptides. 

* pour ce qui concerne le test ELISPOT : 

Le test ELISPOT permet de reveler la presence de cellules T secre- 
tant de 1'IFN-y, specifiques d'un peptide tel que defini ci-dessus. 
15 De maniere plus precise, les cellules T sont revelees par mesure de 

la secretion d'lFN-y apres incubation des PMBC des patients avec lesdits peptides 
conformement a la m6thode decrite dans la Demande Internationale WO 99/51630 ou 
Gahery-Segard et al., (/. Virol. , 2000, 74, 1964). 

* pour ce qui concerne la mise en ceuvre de complexes multi- 
20 meriques et notamment de complexes tetrameriques : 

- on met en contact un echantillon biologique, de preference des 
cellules mononucleees du sang peripherique (PBMC) avec des complexes tetrame- 
riques tels que definis ci-dessus, et 

- on analyse des cellules marquees par cytometric de flux. 

25 De maniere avantageuse, prealablement a la mise en contact de 

Pechantillon biologique avec ledit complexe, on Tenrichit en cellules T CD4+, en le 
mettant en contact avec des anticorps anti-CD4, pour enrichir ledit echantillon. 

Les tetrameres sont prepares, comme precise, par exemple dans 
NOVAK et al. (J. Clin. Investig., 1999, 104, R63-R67) ou dans KURODA et al. 
30 Virol. t 2000, 74, 18, 8751-8756/ 

Brievement, les tetrameres sont fabriques en incubant, pendant 72 
heures a 37°C et dans un tampon phosphate citrate 10 mM, NaCl 0,15 M a un pH 
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compris entre 4,5 et 7, des molecules HLA II solubles et biotinylees avec un exces 
d'un facteur 10 de ligands d'HLA-DP4 tels que definis ci-dessus. 

La forme tetramerisee est obtenue en ajoutant a la preparation de la 
streptavidine marquee par un fluorochrome en quantite quatre fois moindre (mole a 
5 mole) par rapport aux molecules HLA II. L'ensemble est incube une nuit a tempera- 
ture ambiante. 

Pour utiliser ces tetrameres, on met en contact une suspension de 
cellules (PBMC, PBMC depletees en cellules CD8+, lymphocytes T prealablement 
enrichis par une etape de culture in vitro avec les ligands d'HLA-DP4 tels que definis 
0 ci-dessus ou des lymphocytes T clones) avec un ou plusieurs tetrameres (10 a 20 
mg/ml) pendant 1 a 3 heures. Apres lavage, la suspension est analysee par cytometric 
de flux : on visualise le marquage des cellules par les t&ramfcres grace au fait que ces 
constructions sont fluorescentes. 

La cytometric de flux permet de separer les cellules marqudes par les 
5 tetrameres des cellules non marquees et d'effectuer ainsi un tri cellulaire. 

La presente invention a ainsi, en outre, pour objet un procede de tri 
de lymphocytes T CD4+ spdcifiques d'un antigfcne, caracterise en ce qu'il comprend 
au moins les etapes suivantes : 

- mise en contact d'un echantillon cellulaire avec des tetrameres 
marques par un fluorochrome, prepares a partir de complexes entre des ligands 
d'HLA-DP4 tels que defini ci-dessus et des molecules HLA-DP4 solubles, et 

- tri des cellules liees audit tetrameres, en cytometric de flux. 
Outre les dispositions qui precedent, Tinvention comprend encore 

d'autres dispositions, qui ressortiront de la description qui va suivre, qui se refere k 
des exemples de mise en ceuvre de Pobjet de la pr6sente invention, avec references 
aux dessins annexes dans lesquels : 

- la figure 1 illustre Factivite de liaison de peptides aux moldcules 
HLA-DP4 codees respectivement par DPB1*0401 (A) et DPB1*0402 (B), determine 
selon le procede conforme a l'invention avec comme peptide traceur, le peptide UNK1 
biotinyl6 (10 nM) ; le pourcentage de liaison aux molecules DP4 est exprime en fonc- 
tion de la concentration molaire des peptides. La liaison maximale (100%) 
correspond h la valeur obtenue pour le peptide traceur seul, en l'absence de peptide 
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competiteur. UNK: UNK1 (SEQ ID NO: 14), IL: IL3 127-146 (SEQ ID NO: 13), 
MAG: MAG 245-258 (SEQ ID NO: 19), NSP2: SEQ ID NO: 4, TT: TT 947-963 
(SEQ ID NO: 20), DQB: DQB 43-57 (SEQ ID NO: 23), HCI 46-63: SEQ ID NO: 24) 
et HA: HA 306-318 (SEQ ID NO: 21), 
5 - la figure 2 illustre la correlation entre le score de liaison & HLA- 

DP4 (estime par le procede d'identification de peptides ligands d'HLA-DP4 conforme 
a l'invention) et Paffinite pour les molecules HLA-DP4 (determinde par la valeur 
d'ICso, mesuree a l'aide du test de liaison a HLA-DP4 d6fini dans le proc£d6 de selec- 
tion de peptides ligands d'HLA-DP4 conforme a l'invention), analyst sur un 
1 0 ensemble de 44 peptides. 

EXEMPLE 1 : PRINCIPE DU TEST DE LIAISON HLA-DP4/PEPTIDE 

1) Preparation des peptides 

Tous les peptides ont 6t6 synthetises selon la stratSgie Fmoc en syn- 
thase parallele sur phase solide, purifies par HPLC et controls par spectrometrie de 
15 masse (ES-MS). 

Les peptides sont biotinytes au niveau de leur residu NH2 terminal, 
selon le protocole tel que decrit dans Texier et al., precite. 

2) Preparation des anticorps 

Les anticorps specifiques des molecules HLA-DP tel que l'anticorps 
20 B7/21 (WATSON et al., Nature, 1983, 304, 358-361), sont purifies a partir du surna- 
geant de culture des hybridomes correspondants, sur des colonnes de Proteine A- 
Sepharose, Ces anticorps sont ensuite couples sur des colonnes Sepharose 4B ou pro- 
teine A-Sepharose pour la purification des molecules HLA-DP4. 

D'une maniere plus precise, aprSs centrifugation a 1 100 g, le surna- 
25 geant de culture des cellules productrices de Panticorps B7/21 est filtr6 a 0,22 )im et 
son pH est ajuste a 7-8 avec du tampon Tris-HCl 0,1 M, pH 8. Ce surnageant est 
ensuite applique sur une colonne de Proteine A Sepharose 4 Fast Flow de 10 ml, pre- 
alablement lav6e avec 100 ml de tampon Tris-HCl 0,1 M, pH 8, Puis, la colonne est 
lavee avec 100 ml de tampon Tris-HCl 0,1 M, pH 8 et 100 ml de tampon Tris-HCl 
30 0,01 M, pH8. Les anticorps sont elues avec le tampon glycine HCI 0,1 M, pH 3. Le 
rin^age de la colonne s'effectue avec 100 ml de tampon Tris-HCl 0,1 M, pH 8. La 
fraction 61uee qui contient Panticorps B7/21 est immediatement neutralis6e avec du 
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tampon Tris-HCl 1 M, pH 8 avant d'etre dialysee extensivement contre du tampon 
borate 0,1 M, pH 8,2. La quantite d'anticorps obtenus est determinee a partir de la 
densite optique (D.O.) a 278 nm. 

Les colonnes d'affinite destinees a la purification des molecules 
5 HLA-DP4 sont preparees de la maniere suivante : 0,75 g de Proteine A Sepharose 4B 
(3 ml de gel final) sont mis a gonfler dans de Teau puis dans du tampon borate 0,1 M 
pH 8,2. 15 mg d'anticorps monoclonal, tel que B7/21 en tampon borate 0,1 M pH 8,2 
sont ajoutes au gel, prealablement centrifuge. Le couplage est effectue pendant deux 
heures a temperature ambiante puis controle par Pabsorbance a 278 nm du surnageant. 

10 Le gel est ensuite lave successivement avec 100 ml de tampon borate 0,1 M, pH 8,2, 
120 ml de tampon triethanolamine 0,2 M, pH 8,2 ; 120 ml de tampon dimethylpyrimi- 
date 20 mM, triethanolamine 0,2 M, pH 8,2 et 150 ml de tampon ethanolamine 0,2 M 
pH 8,2. Apres coulage du gel, celui-ci est rince avec 150 ml de tampon borate 0,1 M, 
pH 8,2. Le controle final du couplage est effectue par une elution en tampon glycine 

15 0,1 M, pH 2,5, NaCl 0,5 M, Pabsorbance a 278 nm des fractions de 1 ml devant etre 
inferieure a 0,1. La colonne est immediatement rincee par 50 ml de tampon borate 
0,1 M, pH 8,2 et 20 ml de tampon borate 0,1 M, NaN 3 0,02%, pH 8,2. Elle est conser- 
vee dans ce tampon a 4°C jusqu'a l'emploi. 
3) Purification des molecules HLA-DP4 

20 Les molecules HLA-DP4 sont purifiees a partir de differentes 

lignees humaines de lymphocytes B transformees par le virus Epstein Ban* (EBV) 
homozygotes pour DP, par immunoaffinite au moyen d'anticorps monoclonaux speci- 
fiques de toutes les molecules DP. Uorigine des lignees et les alleles qui les caracte- 
risent sont indiques dans le Tableau IV. 
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Tableau IV 



Lignles 


Specificity 
Ur 


Allele 

TIPA1 


Allele 

T)PR1 


reference 






DPA 1*0 103 


DPB 1*0401 


* 


BOLETH 


DP4 


DPA1*0103 


DPB 1*0401 


* 


PITOUT 


DP4 


DPAl *0 103 


DPB 1*0401 


SOUTHWOOD et al., 
precite 


HHKJB 


DP4 


DPA 1*0103 


DPB 1*0401 


DAVENPORTH et al, 
P.N.A.S., 1995,92,6567. 


SHU 


DP4 


DPA1*0103 


DPB 1*0402 


+ 


MLF 


DP4 


DPA1*0103 


DPB 1*0402 


+ 


BM92 


DP4 


DPA 1*0 103 


DPB 1*0402 


* 



l'origine des lignees est d£crite sur le site internet de la Collection europSenne de Culture Cellulaire 
(http: // fuseiv.co.uk/camr/.) 

La purification des molecules HLA-DP4 est effectuee a partir d'un 



5 culot de ces cellules humaines transformees par EBV, selon un protocole derive de 
ceux utilises pour les moldcules HLA-DR (GORGA et al., J. BioLChem.> 1987, 262, 
1 6087; TEXER et al., precite). 

D'une maniere plus precise, 5 a 6.10 9 cellules sont lysSes a une 
concentration d'environ 10 8 cellules/ml en tampon de lyse (Tris 0,01 M, NaCl 0,15 M, 

10 NaN 3 0,02%, pH 7, NP40 1%, aprotinine 10 |ig/ml, EDTA 5 mM, PMSF 10 jiM) dans 
la glace pendant 30 minutes. Le milieu de lyse est debarrasse des gros debris cellu- 
laires par centrifiigation k 1 100 g pendant 10 minutes a 4°C. Le surnageant est ensuite 
ultracentrifuge a 100 000 g a 4°C pendant 1 heure. La suite de la purification se 
deroule en chambre froide h 4°C. Le lysat est passe successivement sur une colonne 

15 de Sepharose 4B (10 ml de gel prepares en PBS lx), une colonne de Proteine A 
Sepharose 4B (5 ml de gel prepares en 2 PBS lx) puis sur la colonne d'affinite anti-DP. 
Les colonnes sont ensuite rinc6es par 250 ml de tampon de lyse. La colonne 
Sepharose 4B est jetee. La colonne Proteine A Sepharose 4B est rincee avec 25 ml de 
tampon TBS lx (Tris 0,01 M, NaCl 0,15 M, NaN 3 0,02%, pH 7) ; 50 ml de tampon 

20 (glycine, 0,1M; NaCl 0,5M, pH 2,5) et 200 ml de tampon PBS lx, avant d'etre 
stockee a 4°C. La colonne anti-DP est rincSe avec 250 ml de tampon TBS contenant 1 
mM de dodecyl maltoside (DM). Elle est ensuite Sluee individuellement avec le 
tampon dilution (Na 2 C0 3 100 mM, NaCl 500 mM, NaN 3 0,02%, DM 1,1 mM, pH 
11,5) en 15 fractions de 3 ml. L'eluat est immediatement neutralise avec 10% de 
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tampon (Tris-HCl 2 M, pH 6,8), puis dialyse extensivement a 4°C centre du tampon 

PBS lx contenant 1 mM de DM. 

4) Test de liaison HLA-DP4-peptide 

Le test de liaison des peptides aux molecules HLA-DP4 est un test 
5 en competition avec une revelation immuno-enzymatique, derive de celui mis au point 
pour des molecules HLA-DR (HLA-DR1: MARSHALL et al., precite, HLA-DR1, 
-DR2, -DR3, -DR4, -DR7, -DR11 et -DR13 : Brevet FR 99 0879 et TEXIER et al., 
precite). II est effectue en plaques 96 puits, ce qui permet d'etudier de nombreux 
echantillons dans la meme experience. Brievement, les molecules HLA-DP4 purifiees 
10 sont incubees avec un peptide biotinyle qui sert de traceur et differentes concentra- 
tions du peptide a tester. Le peptide biotinyle est un peptide ligand de DP4, il s'agit 
d'un peptide reconnu par des lymphocytes T CD4+ specifiques de DP4 tel que ceux 
pr6cis6s dans le Tableau III ci-dessus ou d f un nouveau peptide isole a l'aide du present 
test de liaison k DP4. Parmi ces peptides, on peut citer par exemple le peptide UNK1 
15 ou le peptide IL3 127-146. L'incubation se fait dans un tampon, dont le pH peut 
varier. II est g^neralement de 5, Tincubation dure generalement 24h. Apres 
Tincubation, les echantillons sont neutralises, puis 100 (il de chaque echantillon est 
transfere sur une plaque ELISA prealablement sensibilisee par un anticorps anti-DP, 
tel que B7/21. Les complexes molecules HLA-DP/peptides biotinylds fixes au fond de 
20 la plaque par l'intermediaire de Panticorps sont rev616s au moyen de streptavidine 
phosphatase et d'un substrat fluorescent. L'activite de chaque peptide est caracteris£e 
par la concentration qui inhibe 50 % de la liaison du peptide biotinyle (IC 50 ). 
EXEMPLE 2 : DETERMINATION DES PARAMETRES DU TEST DE 
LIAISON 
1) Peptide traceur 
a) Materiel et methodes 

La liaison de peptides aux deux molecules DP4 (DP401 code par 
l'allele DPA1*0103/DPB 1*0401 et DP402 code par l'allele DPA1*0103/DPB 1*0402) 
a ete analysee en ELISA par le test direct de liaison suivant : 

Les molecules HLA-DP4 purifiees selon le protocole decrit a 
l'exemple 1 sont dilutes 10 fois en tampon phosphate 10 mM (dilution 1/10). Elles 
sont ensuite incubdes avec differentes concentrations d'un peptide biotinyle (10* 6 M, 
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10' 7 M et 10" 8 M) dans du tampon phosphate 10 mM, NaCl 150 mM, DM 1 mM, citrate 
10 mM, thimerosal 0,00 3%, pH 5, dans des plaques 96 puits en polypropylene, 
pendant 24 h a 37°C. Des echantillons sans molecules DP4 sont utilises comme 
temoin. A la fin de l'incubation, les echantillons sont neutralises avec 50 jil de tampon 
5 Tris-HCl 450 mM, pH 7,5, thimerosal 0,003 %, BSA 0,3 %, DM 1 mM. lis sont 
ensuite transfers sur des plaques ELISA maxisorp 96 puits sur lesquelles les anti- 
corps anti-DP ont ete prealablement adsorbes. Tres exactement, 10 jig/ml d'anticorps 
anti-DP ont ete incubus une nuit a 4°C (100 jal/puits) puis les plaques ont 6te saturees 
avec le tampon Tris-HCl 100 mM, pH 7,5, BSA 0,3 %, thimerosal 0,003 % pendant 

10 une nuit a 4°C. LMncubation des echantillons sur ces plaques est realisee pendant deux 
heures a temperature ambiante, comme la suite du test puis des lavages extensifs sont 
effectues entre chaque etape en tampon Tris-HCl 0,1 M pH, 7,5, Tween-20 0,05%. Le 
peptide biotinyle lie aux molecules HLA-DP est d^tecte par Pajout de 100 (al/puits du 
conjugue streptavidine-phosphatase alcaline (45 minutes) dilue au 1/2000 dans le 

15 tampon Tris lOmM pH 7, NaCl 0,15 M; Tween 20 0,05 %, BSA 0,2 %, thimerosal 
0,003 %, puis par l'ajout de 200 ^1/puits du substrat MUP 100 |uM en tampon 
NaHC03 0,05 M pH 9,8, MgCh 1 mM. L'emission de fluorescence par le produit de 
la reaction enzymatique est mesuree a 450 nm apres excitation a 365 nm et le rapport 
des valeurs obtenues avec ou dans DP4 est determine (Rf = valeur de fluorescence en 

20 presence de DP4/valeur de fluorescence en Pabsence de DP4). 
b) Resultats 

La liaison a la molecule DP401 de peptides derives des peptides 
ligands de DP4 precedemment decrits (Tableau III), a ete testee : 

- peptide bUL2 1 283-302 (RELWWVFYAGDRALEEPHAE ; SEQ ID NO: 1 8) 
25 - peptide bIL3 1 27-146 (SEQ ID NO: 1 3) 

- peptide bMAG 245-258 (LLTQHFVQENYLEY ; SEQ ID NO: 19) 

- peptide bMT 45 1-466 (SEQ ID NO:6) 

- peptide bNS-p2 (SEQ ID NO:4) 

- peptide bTT 947-963 (FNNFTVSFWLRVPKVSA ; SEQ ID NO: 20) 
30 - peptide bUNKl (SEQ ID NO: 14) 

Deux peptides sp^cifiques respectivement de DR1 et de DR7 ont ete 
utilises comme temoin de la specificity de liaison a DP4 : 
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- peptide bHA 306-318 (PKYVKQNTLKLAT ; SEQ ID NO: 21) decrit par HELL et 
al., J. Immunol, 1994, 152, 2890, et 

- peptide bYKL (AAYAAAKAAALAA ; SEQ ID NO:22) decrit par MARSHALL 
et al., precite. 



5 Les resultats sont illustres par le Tableau V. 

Tableau V : Selection des traceurs par un test direct de liaison a HLA-DP4 



peptide 


R F = valeur de fluorescence en presence 
fluorescence en I'absence d 


: de DP4/ valeur de 
eDP4 


lO^M 


10' 7 M 


lO^M 


bUL21 283-302 


8,3 


13,3 


10,1 


bIL3 127-146 


10 


20 


17,3 


bMAG 245-258 


1,5 


6,7 


5,4 


bMT 451-466 


5,5 


4 


2 


bNS-p2 


1 


4,2 


7,8 


bTT 947-963 


1,7 


3,6 


2,7 


bUNKl 


21,6 


21,7 


20 


bHA 306-318 


4,9 


4,7 


2,7 


bYKL 


4,8 


3,2 


3 



Les resultats montrent que : 

- les peptides bUNKl, bIL3 127-146 ont une forte capacite de liai- 

10 sonaDP4, 

- les peptides bTT 947-963 et bMT 451-466 ont une faible capacite 

de liaison et 

- ies peptides bNS-p2, bUL21 283-302 et bMAG 245-258 ont une 
capacite de liaison intermediate. 

15 Les peptides presentant un R F > 5 a la concentration de 10 -8 M sont 

consideres comme des bons traceurs utilisables dans le test de liaison. 

Le peptide UNK1 qui a donn6 les meilleurs resultats a ete utilise 
pour optimiser le test de liaison. 
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2) temps, pH, concentration du peptide traceur 

De maniere a disposer d'un test sensible et specifique de DP4, la 
concentration en molecules HLA-DP4, la concentration du peptide biotinyle, le pH et 
le temps d'incubation peptides-molecule HLA-DP4 ont ete optimises avec le peptide 
5 bUNKl. 

a) MatSriels et methodes 

Les molecules HLA-DP4 purifiees selon le protocole decrit a 
1'exemple 1 ont ete diluees au 1/10, 1/20, 1/40 et 1/80, en tampon phosphate 10 mM ; 
NaCl 150 mM, DM 1 mM ; citrate 10 mM, thimerosal 0,003 % a differents pH (pH 4 ; 

10 5 ; 5,5 ; 6 ; 6,5 et 7), avec le peptide bUNKl a differentes concentrations et plusieurs 
concentrations de peptides competiteurs dans des plaques 96 puits en polypropylene. 
A la fin de Tincubation a 37°C, les echantillons ont ete neutralises avec 50 fil de 
tampon Tris-HCl 450 mM, pH 7,5, thimerosal 0,003 %, BSA 0,3 %, DM 1 mM. lis 
ont ensuite ete transferes sur des plaques ELISA maxisorp 96 puits sur lesquelles les 

15 anticorps anti-DP ont ete prealablement adsorbes. Tres exactement, 10 jag/ml 
d'anticorps anti-DP ont ete incubes une nuit a 4°C (100 jal/puits) puis les plaques ont 
ete saturees avec le tampon Tris-HCl 100 mM pH 7,5, BSA 0,3 %, thimerosal 
0,003 % pendant une nuit a 4°C. L'incubation des echantillons sur ces plaques a ete 
realisee pendant deux heures & temperature ambiante, comme la suite du test puis des 

20 lavages extensifs ont ete effectu6s entre chaque etape en tampon Tris-HCl 0,1 M, pH 
7,5, Tween-20 0,05 %. Le peptide biotinyle lie aux molecules HLA-DP a ete detecte 
par Pajout de 100 j-il/puits du conjugue streptavidine-phosphatase alcaline (45 
minutes) diluee au 1/2000 dans le tampon Tris 10 mM pH 7, NaCl 0,15 M, Tween 20 
0,05 %, BSA 0,2 %, thimerosal 0,003 %, puis par I'ajout de 200 ^l/puits du substrat 

25 MUP 100 nM en tampon NaHC0 3 0,05 M, pH 9,8, MgCl 2 1 mM. Remission de fluo- 
rescence par le produit de la reaction enzymatique a ete mesure a 450 nm apres exci- 
tation a 365 nm. La liaison maximale a ete determinee en incubant le peptide biotinyle 
avec la molecule de CMH II en l'absence de peptide competiteur. La specificite de 
liaison a ete controlee par Pajout d'un exc£s de peptide non biotinyle. Le bruit de fond 

30 obtenu ne differe pas significativement de celui obtenu en incubant le peptide bioti- 
nyle sans les molecules de CMH II. 
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Les resultats sont exprimes sous la forme de la concentration de 
peptide competiteur qui inhibe 50 % de la liaison maximale du peptide marque (IC50). 
b) Resultats 

Les conditions optimales sont prisentees dans le Tableau VI : 
5 Tableau VI: Conditions du test de liaison aux molecules DP4 



Molecules 


DPA1*0103/DPB1*0401 


DPA1*0103/DPB1*0402 


Peptide biotinyle 


bUNK 1-17 


bUNK 1-17 


Concentration 


10 nM 


10 nM 


PH 


5 


5 


Temps d'incubation 


24h 


24h 


Concentration en 




Dilution 1/20 a 1/40* 


HLA-DP4 







*les dilutions indiquees sont effectuees a partir de la preparation de molecules HLA-DP4 purifiees 
obtenues a Texemple 1. 



EXEMPL'E 3 : SENSIBILITE ET SPECIFICITE DU TEST DE LIAISON AUX 
10 MOLECULES DP4 

a) Specificity 

Les resultats, illustres par la figure 1 montrent que l'activite de liai- 
son mesuree dans le test est specifique d'HLA-DP4 dans la mesure oil : 

- des peptides connus pour etre des ligands de molecules DP4 lient 
15 effectivement les molecules HLA-DP*0401 et 0402. II s'agit du peptide EL3 127-146 

(naturellement present sur une molecule DP4), des peptides specifiques de lympho- 
cytes T CD4+ restreints a DP4 : NS-p2 (ou NSP2), TT 947-963 et dans une moindre 
mesure le peptide MAG 245-258, et 

- des peptides connus pour lier d'autres molecules HLA II ne se lient 
20 pas aux molecules HLA-DP*0401 et 0402. II s'agit des peptides : DQB 43-57 

(DVEVYRAVTPLGPPD, SEQ ID NO:23), HCI 46-63 
(EPRAPWIEQEGPEYWDQE, SEQ ID NO:24) et HA 306-318 (SEQ ID NO:21) qui 
sont connus pour se lier respectivement a des molecules HLA-DQ3, HLA-DQ2 et 
HLA-DR (MARSHALL et al., precite, JOHANSEN et al., Immunogenetics, 1996, 45, 
25 142). 

La specificite du test resulte de Tutilisation : 

- d'un anticorps specifique des molecules HLA-DP pour la purifica- 
tion et pour Padsorption sur les plaques ELISA, et 
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- du peptide biotinyle qui se lie avec une forte affinite, la figure 1 
montre que le peptide UNK qui est la contrepartie non biotinyle du peptide traceur 
bUNK inhibe totalement la liaison du traceur aussi bien sur la molecule HLA- 
DPB 1 *040 1 que sur la molecule DPB 1 *0402. 
5 b) Sensibilite 

La sensibilite du test est refletee par l'lCso observee avec le peptide 
non-biotinyle (UNK1) correspondant au traceur (bUNKl). La figure 1 indique des 
valeurs de respectivement 8 et 9 nM pour DPB 1*0401 et DPB 1*0402, traduisant une 
bonne sensibilite. 

10 La figure 1 montre egalement que les activites de liaison des 

peptides aux molecules DPB 1*401 et DPB 1*402, bien que comparables, sont 
distinctes. Ces resultats confirment que les molecules DPB 1*401 et DPB 1*402 pre- 
sented des differences qui peuvent etre detectees par ce test de liaison. 
EXEMPLE 4 : CRIBLAGE DE PEPTIDES LIGANDS DE HLA-DP4 A 

1 5 PARTIR D'UNE BANQUE DE PEPTIDES 

1) Mat£riels et m£thodes 

Les peptides chevauchants couvrant la sequence totale de 1'allergene 
majeur du venin d'abeille (Api ml), decrits dans le Brevet FR 99 00879, ont ete syn- 
thetises et soumis aux tests de liaison a la molecule DP401 et a la molecule DP402, 
20 dans les conditions definies dans le Tableau VI. 

2) Resultats 

Les resultats sont present6s dans le Tableau VII, ci-apres : 
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Tableau VII : Liaison des peptides de Api ml 
aux molecules HLA-DPB1*0401 etDPBl*0402 



Peptide 


IC 5 o(nM) 




TV T\f\ A A 1 

DP0401 


DP0402 


1-18 


■»w 1 A/\AA 

> 10000 


> 10000 


5-22 


1 AAA A 

> 10000 


> 10000 


9-26 


> 10000 


•>! 1 A A A A 

> 10000 


13-30 


> 10000 


^ 1 AAAA 

> 10000 


17-34 


- I AAA A 

> 10000 


> 10000 


21-38 


* AAA A 

> 10000 


■ 1 A A A A 

> 10000 


25-42 


> 10000 


v. 1 AAAA 

> 10000 


29-46 


1 A A A A 

> 10000 


». i AAA A 

> 10000 


33-50 


1 AAAA 

> 10000 


1 AAAA 

> 10000 


37-54 


> 10000 


^ 1 AAAA 

> 10000 


41-58 


w | AAAA 

> 10000 


w | AAAA 

> 10000 


45-62 


> 10000 


> 10000 


49-66 


~ 4 A AAA 

> 10000 


^ 1 AA/\A. 

> 10000 


53-70 


> 10000 


> 10000 


57-74 


> 10000 


> 10000 


61-78 


> 10000 


w 1 f\ A A A 

> 10000 


65-82 


50000 


6500 


69-86 


> 10000 


> 10000 


73-90 


> 10000 


> 10000 


77-94 


450 


. 175 


81-98 


2250 


1225 


85-102 


> 10000 


> 10000 


89-106 


> 10000 


> 10000 


93-110 


> 10000 


> 10000 


97-114 


> 10000 


> 10000 


101-118 


> 10000 


> 10000 


105-122 


> 10000 


> 10000 


109-126 


> 10000 


> 10000 


113-130 


> 10000 


> 10000 


117-134 


> 10000 


> 10000 



5 



Ces resultats montrent que le peptide 77-94 de l'antigene majeur du 
venin d'abeille 94 (Api ml 77-94 : TISSYFVGKMYFNLIDTK, SEQ ID NO: 17) est 
un peptide ligand des molecules DPB1*0401 et DPB1*0402. 
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EXEMPLE 5 : DETERMINATION DES MOTIFS DE LIAISON AUX 
MOLECULES DP4 
1) Materiel et methodes 

a) determination d'un peptide minimum derive d'UNKl capable de se Her aux mole- 
5 cules DP4 

Des peptides derives du peptide UNK1 (UNK 1-17, SEQ ID NO: 14) 
comprenant des deletions croissantes h Tune des extremites NH2 ou COOH ou bien 
aux deux extremites, ont 6te synth&ises. La sequence de ces peptides (UNK 1-11, 1- 
12, 1-13, 2-14, 3-15, 4-16, 5-17, 6-17, 7-17, 3-17 et 1-15) correspondant respective- 
10 ment aux SEQ ID NO: 25-26, 16 et 27-34 est presentee dans le Tableau VIII. L'acti- 
vit6 de liaison des peptides, exprimee par la valeur IC50, a ete determinee par le test de 
liaison en competition, dans les conditions definies au Tableau VI. 

b) determination des residus du peptide UNK1 impliques dans la liaison aux mole- 
cules DP4 

15 Des mutants du peptide UNK 3-15 (KYFAATQFEPLAA ; 

SEQ ID NO: 28) ont ete synthetises ; chaque mutant contient un seul des residus Y4, 
F5, T8, Q9, F10, El 1, PI 2, LI 3 substitue en alanine ou en lysine, le residu K3 substi- 
tue en alanine, ou bien Tun des residus A6, A7, A 14 et A 15 substitue en lysine. 

La sequence de ces peptides (UNK K3A, Y4A, F5A, T8A, Q9A, 

20 F10A, El 1 A, P12A, L13A, Y4K, F5K, A6K, A7K, T8K, Q9K, F10K, El IK, P12K, 
L13K, A14K et A15K) correspondant respectivement aux sequences SEQ ID NO:35 a 
55 est presentee dans le Tableau DC. 

L'activite de liaison des peptides, exprimee par la valeur ICso, a ete 
determinee par le test de liaison en competition, dans les conditions definies au 

25 Tableau VI. La perte de liaison des peptides mutants est exprimee par le rapport des 
IC50 du peptide mutant et du peptide UNK1. 

c) determination des motifs de liaison aux molecules DP401 et DP4Q2 

Les residus F en PI, T en P4, F en P6 ou L en P9 du peptide UNK1 
ont ete substitues par Tun des residus suivants : 
30 - PI : Y, L, E, N, T, D, G, H, I, M, P, Q, R, S, V ou W, 

- P4 : F, L, E, D, N, Y, R, S, G, H ou P, 

- P6 : Y, L, W, E, N, T, D, G, H, I, M, P, Q, R, S, V, W ou C, 
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- P9 : F, Y, E, D, N, R, V, G, H, I, P, Q, S, T ou W. 

La sequence de ces peptides, correspondant aux sequences SEQ ID 
NO: 56 a 81 et SEQ ID NO: 96 a 129, est presentee respectivement dans les Tableaux 
Xa et Xb. 

5 La perte de liaison des peptides mutants aux molecules DP4 a 6te 

determinee par le test decrit pour les mutants alanine et lysine. 
2) Resultats 

a) determination d'un peptide UNK1 minimum 

Les resultats sont presentes dans le Tableau VIE, ci-apres : 
10 Tableau VIII : Liaison k DP401 et DP402 des peptides derives de UNK1 (UNK 1-17) 



peptides 














Positions des sequences 














ICso (nM) 




1 


2 


3 


4 


5 


6 


7 


8 


9 


10 


11 


12 


13 


14 


15 


16 


17 


401 


402 


UNK 1-17 


E 


K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 


R 


L 


11 


14 


UNK 1-11 


E 


K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 














55 


95 


UNK 1-12 


E 


K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 












93 


100 


UNK 1-13 


E 


K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 










14 


28 


UNK 2-14 




K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 








15 


23 


UNK 3-15 






K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






19 


23 


UNK 4-16 








Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 


R 




38 


25 


UNK 5-17 










F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 


R 


L 


65 


38 


UNK 6-17 












A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 


R 


L 


15000 


6000 


UNK 7-17 














A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 


R 


L 


15000 


12500 


UNK 3-17 






K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 


R 


L 


18 


14 


UNK 1-15 


E 


K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






18 


17 



Les resultats obtenus montrent que : 

- la perte de liaison observee avec les peptides UNK 1-11, UNK 1- 
12, UNK 4-16, UNK 5-17 suggere que le peptide minimum a une taille de 13 k 15 

15 acides amines, 

- la perte de liaison observee avec les peptides UNK 6-17 et UNK 7- 
17 suggere que le residu F en position 5 est le premier residu d'ancrage des peptides 
dans le site de liaison des molecules DP4 (residu PI). 

b) determination des residus du peptide UNK I impliques dans la liaison aux mole- 
20 cules DP4 

Les resultats sont presentes dans le Tableau DC, ci-apres : 
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Tableau IX : Perte de liaison h DP401 et DP402 
des mutants alanine et lysine 

5 





I 2 3 


4 


5 


6 


7 


8 


9 


10 


1 1 


12 


13 


14 


15 


16 


17 


DP* 0401 


DP*0402 


LfNKl 


E K K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


p 


L 


A 


A 


R 


L 


1 


1,00 


UNK 3-15 


K 


Y 


F 
PI 


A 


A 


T 
P4 


Q 


F 
£6 


E 


P 


L 
£2 


A 


A 






1,5 


17 


UNK K3A 


A 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






0,9 


1 


UNK Y4A 


K 


A 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






1,2 


0.9 


UNK F5A 


K 


Y 


A 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






41 


5,7 


UNKT8A 


K 


Y 


F 


A 


A 


A 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






0,8 


0,8 


UNK Q9A 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


A 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






0,8 


0.6 


UNK F10A 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


A 


E 


P 


L 


A 


A 






336 


62 


UNK El IA 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


A 


P 


L 


A 


A 






0,5 


0,5 


UNK P12A 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


A 


L 


A 


A 






1,2 


0.9 


UNKLI3A 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


A 


A 


A 






3,1 


2,3 


UNK Y4K 


K 


K 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






1,2 


1 


UNKF5K 


K 


Y 


K 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






569 


297 


UNK A6K 


K 


Y 


F 


K 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






1,6 


1 


UNK A7K 


K 


Y 


F 


A 


K 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






2 


1.2 


UNK T8K 


K 


Y 


F 


A 


A 


K 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






31 


3.6 


UNK Q9K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


K 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






1,6 


0,9 


UNKFIOK 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


K 


E 


P 


L 


A 


A 






420 


350 


UNK El IK 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


K 


P 


L 


A 


A 






1,3 


0,7 


UNKP12K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


K 


L 


A 


A 






1.8 


1.4 


UNKL13K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


K 


A 


A 






81 


70 


UNK A14K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


K 


A 






1.7 


1,4 


UNKA15K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


K 






1,7 


1,4 



Les resultats montrent une perte de liaison pour F5A, F10A, F5K, 
F10K et L13K, ce qui suggere fortement que les residus d'ancrage des peptides dans le 
site de liaison des molecules DP4 sont respectivement la F5 en position PI, la F10 en 
10 position P6 et la LI 3 en position P9. 

c) determination des motifs de liaison aux molecules DP401 et DP402 

Les resultats sont presentes dans les Tableaux Xa, Xb et le Tableau 

XI, ci-apres : 
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Tableau Xa : Pertede liaison a DP401 et DP402* 
des mutants en PI, P4, P6 et P9 (SEQ ID NO: 56 h 81) 



PEPTIDE 


I 2 3 


4 


5 


6 


7 

/ 


Q 
O 


Q 

y 


1 A 


1 1 


1 T 


1 1 




1 e 


1 A. 


1 "7 
1 / 


np*njni 
Ur U1UI 


hp* fun 1 ) 


UNK1 


E K K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 

A 


A 

A 


K 






i nn 
1 ,uu 


UNK 3-15 


K 


Y 


F 
PI 


A 


A 

A 


1 

DA 


Q 


r 

r o 


t 


D 

r 


L 

DO 

£Z 


A 

A 


A 

A 






1 d 


1 A 


UNK F5Y 


K 


Y 


v 
Y 


A 


A 


T 




r 


t 


D 

r 


i 

L 


A 

A 


A 

A 






1 
J 




f iv 1 1/ r* e r 

UNK F5L 


K 


Y 


L 


A 




T 
I 


V? 


r 


b 


D 

r 


t 

L 


A 
A 


A 

A 






1 A. 


o 


UNK F5E 


K 


Y 




A 


A 


1 


Q 


r 


E 


n 

r 


t 

L 


A 

A 


A 

A 






117 

11/ 


1 A J 


UNK F5N 


. K 


Y 


a 


A 


A 


T 
I 


Q 


c 

r 


b 


D 

r 


t 

L 


A 

A 


A 






ton 


to 


UNK F5T 


K 


Y 


T 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






234 


lit) 


UNK T8F 


K 


Y 


F 


A 


A 


F 


Q 


r 


E 


n 

r 


i 


A 


A 






Z,f 


I 7 


UNK T8L 


K 


Y 


F 


A 


A 


L 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






i a 


7 a 


UNK T8E 


K 


Y 


F 


A 


A 


E 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 








1 t 
J, ' 


UNK T8D 


K 


Y 


F 


A 


A 


D 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






2 


2,3 


■ rv 1 \J TDVT 

UNK T8N 


K 


Y 


F 


A 


A 


N 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






4, 1 




UNK T8Y 


K 


Y 


F 


A 


A 


Y 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






4,1 


2,4 


UNK T8R 


K 


Y 


F 


A 


A 


E 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






17 


£ 7 

0,7 


UNK TJB5 


K 


Y 


F 


A 


A 


S 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






2,7 


7 A 

3,4 


UNK F10Y 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


Y 


E 


P 


L 


A 


A 






2,4 


7 A 


UNK F10L 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


L 


E 


P 


L 


A 


A 






7,2 


6,7 


UNKFIOW 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


W 


E 


P 


L 


A 


A 






2,2 


2.5 


UNKFlOE 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


E 


E 


P 


L 


A 


A 






1405 


1190 


UNK F ION 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


N 


E 


P 


L 


A 


A 






2460 


1809 


UNKF10T 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


I 


E 


P 


L 


A 


A 






1171 


476 


UNKL13F 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


F 


A 


A 






1,7 


4 


UNKLI3Y 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


Y 


A 


A 






2 


15 


UNKL13E 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


E 


A 


A 






11 


8 


UNKL13D 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


D 


A 


A 






9,4 


9 


UNKL13N 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


N 


A 


A 






17 


10 


UNKL13R 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


R 


A 


A 






64 


43 


UNKL13V 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


V 


A 


A 






2,5 


1,9 



les valeurs superieures a 10 sont indiquees en gras. 
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Tableau Xb : Perte de liaison & DP401 et DP402* 



des mutants en PI, P4, P6 et P9 (SEQ ID NO: 96 h 129) 



peptides 


1 2 


3 


4 


5 


6 


7 


8 


9 


10 


1 1 


12 


13 


14 


IS 


16 


17 


perte 


UNK 


E K 


K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 


R 


L 


DP»0401 DP*0402 


UNK F5D 




K 


Y 


D 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






150 


57 


UNK F5G 




K 


Y 


C 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






160 


55 


UNK F5H 




K 


Y 


H 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






150 


36 


UNK F5I 




K 


Y 


I 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






3 


2 


UNK F5M 




K 


Y 


M 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






3 


3 


UNK F5P 




K 


Y 


P 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






100 


48 


UNK F5Q 




K 


Y 


Q 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






260 


97 


UNK F5R 




K 


Y 


R 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






140 


54 


UNK F5S 




K 


Y 


s 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






160 


42 


UNK F5V 




K 


Y 


V 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






11 


6 


UNKF5W 




K 


Y 


w 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






0,5 


1 


UNKT8G 




K 


Y 


F 


A 


A 


G 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






1 


2 


UNICT8P 




K 


Y 


F 


A 


A 


P 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






3 


2 


UNK T8H 




K 


Y 


F 


A 


A 


H 


Q 


F 


E 


P 


L 


A 


A 






6 


2 


UNKFIOD 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


D 


n 


P 


L 


A 


A 






2700 


120 


UNKF10G 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


G 


E 


P 


L 


A 


A 






>7100 


3700 


UNKFIOH 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


H 


E 


P 


L 


A 


A 






2400 


220 


UNKF10I 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


I 


E 


P 


L 


A 


A 






7 


6 


UNKF10M 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


M 


E 


P 


L 


A 


A 






4 


1 


UNKF10P 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


P 


E 


P 


L 


A 


A 






210 


12 


UNKF10Q 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


£ 


E 


P 


L 


A 


A 






>7100 


230 


UNKF10R 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


R 


E 


P 


L 


A 


A 






>7100 


370 


UNKF10S 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


S 


E 


P 


L 


A 


A 






500 


33 


UNKF10V 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


V 


E 


P 


L 


A 


A 






42 


22 


UNK F10W 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


vv 


E 


P 


L 


A 


A 






1 


1 


UNK F IOC 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


c 


E 


P 


L 


A 


A 






17 


2 


UNKLI3G 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


Q 


A 


A 






15 


12 


UNKLI3H 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


H 


A 


A 






13 


35 


UNK LI 31 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


I 


A 


A 






I 


3 


UNKL13P 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


P 


A 


A 






9 


3 


UNKL13Q 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


Q 


A 


A 






8 


2 


UNKL13S 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


s 


A 


A 






9 


5 


UNKL13T 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


T 


A 


A 






5 


3 


UNK L13W 




K 


Y 


F 


A 


A 


T 


Q 


F 


E 


P 


W 


A 


A 






1 


13 



les valeurs superieures a 10 sont indiquees en gras. 
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Tableau XI : Specificite de la liaison aux molecules DP4* 





P1 


P4 


P6 


P9 




+ 


- 


+ 


- 


+ 


• 


+ 


- 


DP* 


F.Y.L, 


H.T.S 


F.L.Y. 


K.R 


F,Y,L, 


H.V.A 


F.Y.V 


H,G, 


0401 


l,M,W 


A.G.P. 


H.T.A, 




W,I,M 


G,T,P 


A.I.P, 


K,R 






K,R,D 


S.G.P, 






S.K.R, 


W,L,M 


I,N,C 






E.N.Q. 


I.M.Q, 






E.D.N, 


Q.S.T, 








c,y 


E.D.N, 






Q.C 


D 










v.w.c 












DP* 


F.Y.L 


H.T.S 


F.L.Y. 




F.Y.L, 


H.V.A, 


F,V,A, 


Y.H, 


0402 


A.I.M, 


G,P, 


H.T.A, 




W,I,M 


G.T.P. 


I.P.L, 


W,G, 




y,w 


K.R.D 


S.G.P. 




C 


S.K.R. 


M.C.Q, 


K,R,N 






E.N.Q. 


I.MQ.E 






E.D.N. 


S.T.D, 








C 


D.N.V. 






Q 


E 










K.W.C, 


















R 













* Les acides amines qui provoquent respcctivement une perte de liaison d'un facteur sup6rieur a 
10 et inferieur a 10 sont indiquees dans la colonne (-) et la colonne (+) ; les residus d'ancrage sont 
represents en gras et les differences entre DPB1 *0401 et DPB 1*0402 sont soulignees. 

5 

Les resultats obtenus montrent que : 

- les poches PI, P6 et P9 du site de liaison des molecules DP4 
acceptent des residus aromatiques et hydrophobes, 

- la poche P4 du site de liaison des molecules DP4 est tres permis- 
10 sive, et dans une rnoindre mesure la poche P9 qui accepte egalement les residus Q, S, 

T et D, et 

- Tallele DPB 1*0401 accepte un residu tyrosine ou tryptophane en 
P9 mais n'accepte pas de residus cysteine et acide glutamique & cette position, ni de 
residus alanine et valine en PI, ni de residus lysine et arginine en P4 ou bien encore 

15 de residu cysteine en P6 ; Tailzie DPB 1*0402 accepte un residu alanine ou valine en 
PI, un residu lysine ou arginine en P4, un residu cysteine en P6 et un residu cysteine 
ou acide glutamique en P9 mais n'accepte pas de residu tyrosine ou tryptophane a 
cette position. 
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d) Identification d'un motif de liaison dans la sequence de peptides 

lieands de DP4 

L'activite' de liaison de differents peptides ligands de DP4 a ete 
mesuree par le test de liaison en competition, dans les conditions definies au Tableau 
5 VI. Les resultats sont exprim6s par la valeur IC50 (Tableau XIII) ou par la valeur du 
rapport des IC50 du peptide ligand et du peptide UNK1 (Tableau XII). 

Les peptides testes correspondant respectivement aux sequences 
SEQ ID NO: suivantes, sont presentes dans les tableaux XII et XIII: 

- TT 947-963 (SEQ ID NO:20), 
10 -UNK1 (SEQ ID NO: 14), 

-NY-ESOl 87-11, 119-143, 158-180, 166-180 (SEQ ID NO:94, 83, 

82, 95), 

- UL2 1 283 -302 (SEQ ID NO: 1 8), 
-IL3 127-146 (SEQ ID NO: 13) 

15 - NS-P2 (SEQ ID NO:4) 

- Api-ml 65-72, 69-86, 73-90, 77-94, 81-98 (SEQ ID NO:85, 88, 89, 

17,86) 

- MAG 245-258 (SEQ ID NO: 19) 

- MARTI 1-20, 41-60, 51-73, 62-72, 103-1 18 (SEQ ID NO:90, 91, 

20 87,92,93). 

En parallele, les sequences de ces peptides ligands de DP4 ont ete 
alignees et la presence d'un motif de liaison a DP4 tel que defini au Tableau XI, a ete 
rechercbie (Tableaux XII et XIII). 
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Tableau XII : Alignement des sequences des peptides ligand de DP4 



Pnntirlos 
rcfJUUca 




0401* 


0402* 




P1 PS P9 






TT 047 Qfil 


r WNr 1 Vot nLKVrftvon 


0,57 


0,75 


1 IM W 1 






1 


mv cq/*~h inn inn 


T T MTJT T'^r'tPT DT7TTT aADDCr^DD 


0 
L 


7 




OCT UKa7\ J ITV 7A /^T^ D A. T I? 1? D U 7A U 1 


2 flfi 


2 78 


II 1 107 14fi 


t~* ~OC A D Ti HT7PiV PiT VT MT77A MOD 




TOR 


M^ n9 


b Vy ± VKy ± KobLK C JjI\1 Woy 




3,89 






12 


12 


MVJ"Cm 11CL141 


rbVLLKEr rVbbNILI IKLiAAUhK 


it 


12 


MY PQD1 1 1Q 14^ 


nr*\7T T I/rPTUCTM TT TTDT TBZ\nUD 

rbVLLKtJJ i VobWlLl 1 KLIAAUnK 


19 


12 


MYJQOI R7.11 1 
IN T "COv 1 Of " 1 1 1 


T T IT TTVT 7AM DTT7A T DMI7 7A ITT L DDCT 7A O 


20 


g 


An! ml 77 Q4 

npi mi// 


1 loo ir Vbr\iyix t NJjIIJI r\ 




10 


Ani ml 77-94 


1 ±OOI t VU i\l 1 IflNljJLL/ir\ 


30 


10 


Api ml 65-72 


DKFYDCLKNSADTSSYF 


NT 


371,4 


MAG 245-258 


LLTQHFVQENYLEY 


30.2 


38,89 


MAG 245-258 


LLTQH FVQEN YLEY 


30,2 


38,89 


Api ml 81-98 


YFVGKMYFNLIDTKCYKL 


150 


70 


MART1 51-73 


RNGYRALMDKSLHVGTQCALTRR 


857 


414 



* 0401; activite relative de liaison des peptides a DPB1* 0401 par rapport au peptide UNK1 (activity de liaison Sgale a 1) 
* 0402: activity relative de liaison des peptides a DPB1* 0402 par rapport au peptide UNK1 (activity de liaison egale a 1) 



5 
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Tableau XIII : Liaison des peptides Api ml, NY-ESOl et 
MARTI aDPBl*0401 et DPB1*0402*. 



peptides 


Sequences 


IC 50 (nM) 


401 


402 


UNK1 


E KK YFAATQFE PLAARL 


12 


13 


Api ml 65-72 


DKFYDCLKNSADTISSYF 


50000 


6500 


Api ml 69-86 


DCLKNSADTISSYFVGKM 


> 10000 


> 10000 


Api ml 73-90 


NSADTISSYFVGKMYFNL 


> 10000 


> 10000 


Api ml 77-94 


T I S S YEVGKM YFN LI DTK 


450 


175 


Api ml 81-98 


YFVGKMYFNLI DT KCYKL 


2250 


1225 


MARTI 1-20 


MPREDAHFI YGYPKKGHGHS 


> 10000 


> 10000 


MARTI 41-60 


LLI GCWYCRRRNGYRALMDK 


> 10000 


> 10000 


A. J. 

MARTI 51-73 


RRNGYRALMDKSLHVGTQCALTRR 


8000 


4000 


MARTI 62-72 


LMDKSLHVGTQCALTRRCPQ 


> 10000 


> 10000 


MARTI 103-118 


AYEKLSAEQSPPPYSP 


> 10000 


> 10000 


NY-ESOl 87-111 


LLE FYLAM PFAT PM EAE LARRS LAQ 


183 


B3 


NY-ESOl 
119-143*** 


PGVLLKEFTVSGNILTIRLTAADHR 


110 


117 


NY-ESOl 158-180 


LLMWITQCFLPVFLAQPPSGQRR 


20 


67 . 


NY-ESOl 166-180 


FLPVFLAQPPSGQRR 


> 10000 


> 10000 



* Les acides amines compatibles avec le motif de liaison aux alleles DPB 1*0401 



5 et DPB 1 *0402 sont indiques en gras et les motifs de liaison complets sont soulignes. 

** La sequence de ce peptide est decrite dans Zarour et al., PNAS, 2000, 97, 400-405, 

*** La sequence de ce peptide est decrite dans Zarour et al., Cancer Res. t 2000, 60, 4646-4952. 

Les resultats montrent qu'il existe pour la plupart des peptides 

ligands de DP4 une forte correlation entre la presence d'au moins 2 rdsidus PI et P6 

10 ou P6 et P9 tels que definis au Tableau XI et une affinity Slevee pour les molecules 

DP4 (IC 5 o< lOOOnM). Ces resultats montrent egalement que les residus les plus 

importants dans la liaison a HLA-DP4 sont les residus aromatiques ou hydrophobes en 

position PI et P6 ; ces memes residus en position P9 sont moins importants. 
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EXEMPLE 6 : PREDICTION DE LA SEQUENCE DE PEPTIDES LIGANDS 
D'HLA-DP4 A PARTIR D UNE SEQUENCE D'ACIDES AMINES 
1) Materiels et m£thodes 

Une matrice de liaison aux molecules HLA-DP4 a ete etablie a partir 
5 des activity de liaison (IC50) des mutants du peptide UNK 3-15 mesurees par le test 
de liaison aux molecules DP4 codees par les alleles DPB 1*0401 et DPB 1*0402, tel 
que d^fini ci-dessus, en utilisant comme peptide traceur le peptide UNK 3-15 
(exemple 5 et Tableaux IX, Xa, Xb et XI). La contribution de chacun des acides 
amines en position PI, P4, P6 et P9 desdits peptides mutants a la liaison aux 
10 molecules DP*0401 et DP*0402 est evaluee par un score de liaison correspondant au 
logarithme (log) du rapport des IC50 du peptide mutant et du peptide UNK 3-15. Le 
score de liaison aux molecules DP*0401 et DP*0402, obtenu pour chacun des acides 
amines en position PI, P4, P6 et P9 desdits peptides mutants constitue la matrice de 
liaison a HLA-DP4 presentee dans le Tableau XIV ci-dessous: 
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Acide amine i 1 


o 


2,32 


CO 

o" 


1,23 


LO 


oo 


9'0 


co_ 
o" 


0,85 


>- 


0,48 


9'0 


°°. 
o 


o" 


0,48 


o 


0,48 


OO 




o 


CO 

o" 


CO 

o" 


o 


o 


o 


CO 

o" 




> 


1,04 


0,15 


1,62 


CO 

o" 


0,78 


0,15 


s. 


CO 

o" 


i- 


2,15 


o 


2,85 


9'0 


1,85 


o 


2.48 


9'0 


co 


CM 
CSt" 


CO 

o 


CN 


0,95 


1,62 


0,48 


1.52 


o" 


on 


2.14 


LO_ 


3,85 




CN 


o" 


2,57 


CO 


a 


2.41 


CO 

o" 


3,85 


a> 
o" 


1,99 


CO 

o" 


2.36 


e'o 


Ol 


1.98 


0,48 


2,32 


0,95 


1,68 


CO 

o" 


1.08 


0,48 


Z 


2.32 


CO 

o" 


3,15 


LO 


CO 

T— 


<o 
o" 


3.08 


0,85 


2 


0.48 


e'o 


9'0 


o 


0.48 


CO 

o" 


o 


CO 

o 


— i 


0.48 


CO 

o" 


0,78 


o 


0,48 


CO 

o" 


o 


o 




CO 
CN 


1,48 


2,43 


1,85 


2,28 


o" 


2,28 


OO 


— 


0.48 


CO 


0,85 


o 


e'o 


e'o 


0,78 


0,48 


X 


2,17 


0,78 


XT 

co" 




1,56 


CO 

o" 


2,33 


s 


O 


CN 
CN 


o 


3,85 


CO 


1,76 


O 


3,57 


1,08 




U- 


O 


<o 
o 


o 


o 


o 


o 


o 


o" 




LU 


1.85 


CO 

o" 


oo 

CN 


1,04 


1,85 


0,48 


oo 

CN 


oo 
o~ 




O 




CO 

o* 


3,32 


0,85 




CO 

o" 


3,85 


oo 
o" 




< 


<o 


o 


2,38 


CO 


0,85 


o 


CO 
CO 


CO 

o" 


Posi- 
tion 




Q. 


P6 


s 


Ql 


P4 


CO 
Ql 


P9 


DP4 


DP0401 


DP0402 
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A partir d'une sequence en acides amines, la liaison des peptides d'au 
moins 9 acides amines inclus dans ladite sequence est calculee a partir de la matrice 
ci-dessus en effectuant, pour chaque fragment de 9 acides amines dudit peptide, par 
exemple des fragments chevauchant de 9 acides amines couvrant la totalite de cette 
5 sequence, la somme des scores de liaison des residus en position 1, 4, 6 et 9 dudit 
fragment. 

Des peptides presentant des scores de liaison de respectivement 0, 1, 
2, 3 et 4 correspondent a des peptides presentant une perte de liaison d'un facteur 1, 
10, 100, 1000 et 10000 par rapport au peptide UNK 3-15 (IC 5 o 10 nM), c'est- a -dire, 

10 presentant une activite de liaison estimee, de respectivement 10 nM, 100 nM, 1000 
nM, 10 |.iM. et 100 |iM, 

Les peptides presentant les scores de liaison les plus faibles, de 
preference inferieur a 2, de maniere preferee inferieur a 1, de maniere encore plus 
preferee proche de 0 sont selectionnes; ces peptides correspondent a ceux dont 

15 1'activite de liaison a HLA-DP4, estimee a partir de la matrice de liaison telle que 
definie ci-dessus, est la plus elevee. 
2) Res ul tats 

La correlation entre le score de liaison des peptides (estime a l'aide 
de la matrice de liaison & HLA-DP4, Tableau XIV) et leur affinite pour les molecules 
20 HLA-DP4 (mesuree par le test de liaison tel que defini ci-dessus) a ete analysee pour 
44 peptides etudies aux exemples 4 et 5. 

Les resultats sont illustres par le Tableau XV et la figure 2. 
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Tableau XV : Score de liaison et activite de liaison a HLA-DP4 
de differents peptides 



Peptide 


DP'0401 


DP*0402 


ICsofnM) 


score de 
liaison 


ILw(nM) 


score de 
liaison 


TT 947-963 


4,61 


0,90 


7 


1.08 


UNK1 


9,47 


0,00 


10,00 


0,00 


NY-ES01 158-180 


30,00 


0,60 


70,00 


0,60 


UL21 283-302 


22,89 


1.77 


20.00 


2,01 


IL3 127-146 


30,37 


1,94 


30,00 


1,86 


NSP2 


40,00 


2,44 


40,00 


2,69 


NY-ES01 119-143 


100,00 


2,16 


100,00 


1,90 


NY-ES01 87-11 


186,12 


1,73 


87,00 


1,26 


MAG 245-258 


250,00 


0,90 


400,00 


1,68 


MART1 51-73 


8000,00 


3,76 


4000,00 


2,45 


Api-ml 1-18 


10000,00 


1,89 


10000,00 


2,08 


Api-m1 5-22 


10000,00 


4,88 


10000,00 


3,33 


Api-m1 9-26 


10000,00 


3,58 


10000,00 


3,33 


Api-m1 13-30 


10000,00 


2,92 


10000,00 


2,38 


Api-m1 17-34 


10000,00 


2,92 


10000,00 


2,38 


Api-m1 21-38 


10000,00 


4,08 


10000,00 


3.40 


Api-m1 25-42 


10000,00 


3.97 


10000,00 


2.64 


Api-m1 29-46 


10000.00 


2,56 


10000,00 


1.86 


Api-m1 33-50 


10000,00 


2,56 


10000,00 


1.86 


Api-m1 37-54 


10000,00 


4,00 


10000,00 


3,07 


Api-m1 41-58 


10000,00 


4,00 


10000,00 


3,07 


Api-m1 45-62 


10000,00 


3,23 


10000,00 


2,45 


Api-m1 49-66 


10000,00 


3,23 


10000,00 


2,45 


Api-m1 53-70 


10000,00 


3,15 


10000,00 


2,45 


Api-m1 57-74 


10000,00 


3,15 


10000,00 


2,90 


Apwnl 61-78 


10000.00 


3,15 


10000,00 


2,90 


Api-m1 65-82 


50000,00 


3,64 


6500,00 


2,90 


Api-m1 69-86 


10000,00 


2,70 


10000,00 


1,94 


Api-m1 73-90 


10000,00 


1.78 


10000,00 


1,18 


Api-m1 77-94 


450 


1,34 


175,00 


1,18 


Api-m1 81-98 


2250 


1,34 


1225,00 


0,78 


Api-m1 85-102 


10000,00 


1,71 


10000,00 


0.78 


Api-m1 89-106 


10000,00 


1,71 


10000,00 


0,78 


Api-m1 93-110 


10000,00 


4,27 


10000,00 


3,02 


Api-m1 97-114 


10000,00 


4,98 


10000,00 


3.46 


Api-m1 101-118 


10000,00 


3,67 


10000,00 


3,21 
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Api-m1 105-122 


10000,00 


3,65 


10000,00 


3,21 


Api-ml 109-126 


10000,00 


3,65 


10000,00 


3,44 


Api-m1 113-130 


10000,00 


3,96 


10000,00 


3,50 


Api-ml 117-134 


10000,00 


1,86 


10000,00 


1,98 


MART1 1-20 


10000,00 


3,16 


10000,00 


2,16 


MART1 41-60 


10000,00 


2,48 


10000,00 


2.20 


MART1 62-72 


10000,00 


. 4,00 


10000,00 


2,46 


MART1 103-118 


10000,00 


4,11 


10000,00 


2,95 



Ces resultats montrent qu'il existe une forte correlation entre le score 
de liaison et TafTinit^ des peptides pour HLA-DP4. En effet, en prenant comme seuil 
d'activite un score de liaison < 2 et une activite de liaison ICso< 1000 nM : 
5 - 80 % des peptides presentant un score de liaison < 2 pour les 

molecules HLA-DP4 (DP*0401 et DP*0402) presentent une affinite elevee pour ces 
molecules (IC5o< 1000 nM, peptides vrais positifs) et 

- 82 % et 76 % des peptides presentant un score de liaison > 2 pour 
les molecules HLA-DP4 (respectivement DP*0401 et DP*0402) presentent une faible 
10 affinite pour ces molecules (IC50 >1000 nM, peptides vrais negatifs). 

En consequence, la matrice de liaison a HLA-DP4 peut-etre utilisee 
pour predire la sequence de peptides ligands d'HLA-DP4 a partir de n'importe quelle 
sequence d'acides amines, notamment une sequence representant un antigene d'interet. 



WO 03/040299 



PCT/FR02/03555 



REVINDICATIONS 

1°) Procede de selection de molecules ligand d'HLA-DP4, caracte- 
rise en ce qu'il comprend les etapes suivantes : 

(i) incubation d'HLA-DP4 purifiee avec un traceur constitue par un 
5 peptide prealablement marque et apte a etre detecte par un signal approprie, lequel 

peptide traceur est choisi dans le groupe constitue par les peptides presentant un 
rapport signal/bruit de fond superieur a 5, k la concentration de 10 nM, dans un test 
direct de liaison a HLA-DP4, et repondant a la formule generate (I) 
Z,X,X2X3X4X5X6X7XsX 9 Z 2 , dans laquelle : 
10 - Z| et Z2, identiques ou differents, sont nuls ou representent chacun 

un peptide de 1 & 100 acides amines naturels ou synthetiques, de preference de 1 a 30 
acides amines ; de maniere encore plus preferee, de 1 a 10 acides amines, 

- Xe represente un acide amine aromatique ou hydrophobe ou bien 

une cysteine, 

15 - X| represente un acide amine aromatique ou hydrophobe et/ou X9 

represente un acide amine aromatique ou hydrophobe ou bien une cysteine (C), un 
acide aspartique (D), une glutamine (Q), une serine (S), une threonine (T) ou un acide 
glutamique (E), et 

- X 2 , X3, X4, Xs, X?et X 8 representent chacun un acide amine naturel 

20 ou synthetique, 

en presence de differentes concentrations de molecule(s) a tester, 

(ii) separation des differents complexes formes, 

(iii) revelation des complexes HLA-DP4/peptide traceur par mesure 
du signal associe audit peptide traceur, et 

25 (iv) selection des molecules ligand qui prdsentent une activite de 

liaison IC50 < 1000 nM, correspondant a la concentration de ces molecules qui 
inhibent 50 % de la liaison du peptide traceur. 

2°) Procede selon la revendication 1, caracterise en ce que lesdites 
molecules a tester representent une banque de peptides chevauchants recouvrant la 

30 sequence d'un antigene. 
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3°) Procede selon la revendication 1 ou la revendication 2, caracte- 
rise en ce que THLA-DP4 de l'etape i) est choisie dans le groupe constitue par les 
molecules codees paries alleles DPA1*103/DPB 1*0401 et DPA1*1 03/DPB 1*0402. 

4°) Procede selon Tune quelconque des revendications 1 a 3, caracte- 
5 rise en ce que dans ledit peptide traceur de formule generate (I) : 

- X6 est selectionnS parmi L, I, W, F, M, Y et C, et 

- X| est selectionn6 parmi A, V, L, I, W, F, M et Y, et/ou X9 est 
selectionne parmi A, V, L, I, P, W, F, M, Y, C, D, Q, S, T et E. 

5°) Procede selon la revendication 4, caracterise en ce que ledit pep- 
10 tide traceur est choisi dans le groupe constitue par les peptides de sequence SEQ ID 
NO: 4, 9, 12, 13, 14, 18 et 19. 

6°) Procede selon l'une quelconque des revendications 1 a 5, caracte- 
rise en ce"que ledit peptide traceur est choisi dans le groupe constitue par les peptides 
biotinyles, radiomarques et les peptides couples a un fluorochrome. 
15 7°) Procede selon Tune quelconque des revendications 1 a 6, caracte- 

rise en ce que ledit peptide traceur est utilise a une concentration < 200 nM, de prefe- 
rence inferieure a 20 nM ; de maniere encore plus preferee a la concentration de 1 0 
nM. 

8°) Ligand d'HLA-DP4 susceptible d'etre obtenu par le procede de 
20 selection selon Tune quelconque des revendications 1 a 7, caracterise en ce qu'il 
correspond a une molecule minerale ou a une molecule organique, naturelle ou 
synthetique, presentant une activite de liaison a HLA-DP4 inferieure a 1000 nM. 

9°) Ligand d'HLA-DP4 selon la revendication 8, caracterisd en ce 
que ladite molecule organique est un peptide ou un peptide modifte tel qu'un glyco- 
25 peptide, un lipopeptide ou un pseudopeptide. 

10°) Peptide ligand d'HLA-DP4 selon la revendication 9, caracterise 
en ce que sa sequence peptidique repond a la formule gendrale (I) 
Z l X,X2X3X4X 5 X6X7XsX9Z 2 , dans laquelle : 

- Z| et Z2, identiques ou differents, sont nuls ou represented chacun 
30 un peptide de 1 a 100 acides amines naturels ou synthetiques, de preference de 1 a 30 

acides amines ; de maniere preferee, de 1 a 10 acides amines, 
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- Xe represente un acide amine aromatique ou hydrophobe, ou bien 

une cysteine, 

- Xi represente un acide amine aromatique ou hydrophobe et/ou X9 
represente un acide amine aromatique ou hydrophobe, ou bien une cysteine (C), un 

5 acide aspartique (D), une glutamine (Q), une serine (S), une threonine (T) ou un acide 
glutamique (E), et 

- X 2) X 3 , X 4j X 5) X 7 et Xs representent chacun un acide amin£ naturel 

ou synthetique, 

h condition que ledit peptide ligand d t HLA-DP4 ) de formule generale (I) ne corres- 
10 ponde a aucune des sequences SEQ ID NO: 1 & 17. 

11°) Peptide selon la revendication 10, caracterise en ce que : 

- Xe est selectionne parmi L, I, W, F, M, Y et C, et 

- X! est selectionne parmi A, V, L, I, W, F, M et Y, et/ou X 9 est 
selectionne parmi A, V, L, I, P, W, F, M, Y, C, D, Q, S, T et E. 

15 12°) Peptide selon la revendication 11, caracterise en ce qu'il se lie 

specifiquement k la molecule HLA-DPB 1*0401 et X 6 est different de C, et/ou X| est 
different de A et de V, et/ou X9 represente W ou Y ou X9 est different de E et de C, 
et/ou X4 est different de K et de R. 

13°) Peptide selon la revendication 1 1, caracterise en ce qu'il se lie 

20 specifiquement a la molecule DPB 1*0402 et X 6 represente C, et/ou Xi represente A 
ou V, et/ou X9 represente E ou C ou X9 est different de Y et W, et/ou X4 represente K 
ou R. 

14°) Peptide selon la revendications 10, caracterise en ce qu'il 
presente la sequence SEQ ID NO: 84. 
25 15°) Molecule d'acide nucleique, caracterisee en ce qu'elle code pour 

un peptide selon Tune quelconque des revendications 10 a 14. 

16°) Cassette d'expression, caracterisee en ce qu ? elle comprend au 
moins une molecule d'acide nucleique selon la revendication 15 et les sequences 
nScessaires au controle de la transcription et de la traduction de ladite molecule 
30 d'acide nucleique. 
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17°) Vecteur, caracterise en ce qu ? il comprend un insert constitue par 
une molecule d'acide nucleique selon la revendication 15 ou une cassette d'expression 
selon la revendication 16. 

18°) Cellule transformee par au moins une molecule d'acide 
5 nucleique selon la revendication 15 ou un vecteur selon la revendication 17. 

19°) Composition immunomodulatrice, caracterisee en ce qu'elle 
comprend au moins un ligand d'HLA-DP4 selon Tune quelconque des revendications 
8 a 14 ou une molecule d'acide nucleique selon la revendication 15. 

20°) Reactif de diagnostic de Tetat immunitaire d'un individu, 
10 caracterise en ce qu'il comprend au moins un ligand d'HLA-DP4 selon Tune 
quelconque des revendications 8 k 14. 

21°) Methode de diagnostic de Tetat immunitaire d'un individu 
comprenant les etapes de : 

- mise en contact d'un echantillon biologique dudit individu avec un 
15 reactif de diagnostic selon la revendication 20, et 

- detection de lymphocytes T CD4 + specifiques d'un antigene. 

22°) Kit de detection de Tetat immunitaire d'un individu, caracterise 
en ce qu'il comprend au moins un reactif selon la revendication 20, associe a un 
moyen de detection des lymphocytes T CD4+ specifiques d'un antigene. 
20 23°) Utilisation d'un ligand d'HLA-DP4 selon Tune quelconque des 

revendications 8 h 14 ou d'une molecule d'acide nucleique selon la revendication 15, 
pour la preparation d'un medicament immunomodulateur ou d'un reactif de diagnostic 
de Tetat immunitaire d'un individu. 

24°) Procede de tri de lymphocytes T CD4+ specifiques d'un anti- 
25 gene, caracterise en ce qu'il comprend au moins les etapes suivantes : 

- mise en contact de cellules avec des tetrameres marques par un 
fluorochrome, prepares a partir des complexes entre un ligand d'HLA-DP4 selon Tune 
quelconque des revendications 8 & 14 et des molecules HLA-DP4 solubles, et 

- tri des cellules li£es audit tetrameres, en cytometric de flux. 

30 25°) Procede d'identification de peptides ligands d'HLA-DP4 selon 

la revendication 10, a partir d'une sequence d'acides amines, caracterise en ce qu'il 
comprend au moins les etapes suivantes : 
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a) l'etablissement d'une matrice de liaison a HLA-DP4 par calcul, 
-pour tous les mutants d'un peptide traceur tel que defini a la revendication 1, repr6- 
sentant l'ensemble des substitutions des residus en position 1, 4, 6 ou 9 dudit peptide 
traceur par les 19 autres acides amines naturels-, du rapport des IC50 desdits peptides 

5 mutants et dudit peptide traceur, a 1'aide du test de liaison a HLA-DP4 tel que defini 
dans le procede de selection de la revendication 1 , 

b) 1'evaluation de la liaison a HLA-DP4 de peptides d ! au moins 9 
acides amines inclus dans ladite sequence d'acides amines, par calcul, pour chaque 
fragment de 9 acides amines dudit peptide, de la somme des scores de liaison a HLA- 

10 DP4 des residus en position 1, 4, 6 et 9 dudit fragment, & partir de la matrice de liaison 
etablie en a), et 

c) l'identification des peptides ligands d'HLA-DP4 correspondant a 
ceux donfla perte de liaison a HLA-DP4, par rapport audit peptide traceur est la plus 
faible, c'est a dire ceux dont la somme des scores de liaison presente la valeur la plus 

15 faible exprimee en logarithme (log) ; de preference inferieure a 2, de maniere preferee 
inferieure k 1, de maniere encore plus preferee, proche de 0. 

26°) Procede selon la revendication 25, caracterise en ce que ledit 
peptide traceur est le peptide de sequence SEQ ID NO:28. 
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<140> 
<141> 

<160> 129 

<170> Patentln Ver. 2.1 

<210> 1 
<211> 21' 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 1 

Phe Asn Asn Phe Thr Val Ser Phe Trp Leu Arg Val Pro Lys Val Ser 
1 5 10 15 

Ala Ser His Leu Glu 
20 



<210> 2 
<211> 24 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 2 

Asp Pro Tyr Asn Cys Asp Trp Asp Pro Tyr His Glu Lys Tyr Asp Trp 
15 10 15 

Asp Leu Trp Asn Lys Trp Cys Asn 
20 



<210> 3 
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<211> 10 
<212> PRT 

<213> Sequence artif icielle 
<220> 

<223> Description cle la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 3 

Phe Phe Leu Leu Thr Arg lie Leu Thr lie 
15 10 



<210> 4 
<211> 20 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 4 

Gly Val Gin lie Val Arg Gin He Arg Ser Gly Glu Arg Phe Leu Lys 
15 10 15 

He Trp Ser Gin 
20 



<210> 5 
<211> 14 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 5 

Gly lie Ser Lys Cys Arg Phe Leu Lys He Arg Glu Gly Arg 
15 10 



<210> 6 
<211> 16 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence arti f icielle : peptide 
synthetique 
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<400> 6 

He Ala Phe Asn Ser Gly Met Glu Pro Gly Val Val Ala Glu Lys Val 
15 10 15 



<210> 7 
<211> 16 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 7 

Gly Met Glu Pro Gly Val Val Ala Glu Lys Val Arg Asn Leu Ser Val 
15 10 15 



<210> 8 
<211> 16" 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 8 

Pro Asn Ala Gin Arg Phe Gly He Ser Asn Tyr Cys Gin He Tyr Pro 
15 10 15 



<210> 9 
<211> 12 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 9 

Thr Gin His Phe Val Gin Glu Asn Tyr Leu Glu Tyr 
15 10 



<210> 10 
<211> 20 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
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<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 10 

Met Trp lie Thr Gin Cys Phe Leu Pro Val Phe Leu Ala Gin Pro Pro 
15 10 15 

Ser Gly Gin Arg 
20 



<210> 11 
<211> 21 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> IT 

Gin Leu Ser Leu Leu Met Trp He Thr Gin Cys Phe Leu Pro Val Phe 
15 10 15 

Leu Ala Gin Pro Pro 
20 



<210> 12 
<211> 11 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 12 

Arg Glu Leu Trp Trp Val Phe Tyr Ala Gly Asp 
1 5 10 



<210> 13 
<211> 20 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 13 

Gly Pro Gly Ala Pro Ala Asp Val Gin Tyr Asp Leu Tyr Leu Asn Val 
15 10 15 
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Ala Asn Arg Arg 
20 



<210>. 14 
<211> 17 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 



<400> 14 

Glu Lys Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala Arg 
1 5 10 15 

Leu 



<210> 15 
<211> 16 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 15 

Lys Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala Arg Leu 
15 10 15 



<210> 16 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle:peptide 
synthetique 

<400> 16 

Glu Lys Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu 
1 5 10 



<210> 
<211> 
<212> 



17 
18 
PRT 
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<213> Sequence artificielle 
<400> 17 

Thr lie Ser Ser Tyr Phe Val Gly Lys Met Tyr Phe Asn Leu lie Asp 
15 10 15 

Thr Lys 



<210> 18 

<211> 20 

<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : pepcide 
synthetique 

<400> 18 

Arg Glu Leu Trp Trp Val Phe Tyr Ala Gly Asp Arg Ala Leu Glu Glu 
1 _ 5 10 15 

Pro His Ala Glu 
20 



<210> 19 
<211> 14 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<400> 19 

Leu Leu Thr Gin His Phe Val Gin Glu Asn Tyr Leu Glu Tyr 
15 10 



<210> 20 
<211> 17 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 20 

Phe Asn Asn Phe Thr Val Ser Phe Trp Leu Arg Val Pro Lys Val Ser 
15 10 15 



Ala 
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<210> 21 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 21 

Pro Lys Tyr Val Lys Gin Asn Thr Leu Lys Leu Ala Thr 
15 10 



<210> 22 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 22 

Ala Ala Tyr Ala Ala Ala Lys Ala Ala Ala Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 23 
<211> 15 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 23 

Asp Val Glu Val Tyr Arg Ala Val Thr Pro Leu Gly Pro Pro Asp 
15 10 15 



<210> 24 
<211> 18 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle .'peptide 
synthetique 

<400> 24 

Glu Pro Arg Ala Pro Trp lie Glu Gin Glu Gly Pro Glu Tyr Trp Asp 
15 10 15 
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<210> 25 
<211> 11 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 25 

Glu Lys Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu 
15 10 



<210> 26 
<211> 12_ 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 26 

Glu Lys Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro 
15 10 



<210> 27 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 27 

Lys Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala 
15 10 



<210> 28 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence art if icielle : peptide 
synthetique 
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<400> 28 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 29 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 29 

Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala Arg 
1 5 10 



<210> 30" 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 30 

Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala Arg Leu 
15 10 



<210> 31 
<211> 12 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle :peptide 
synthetique 

<400> 31 

Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala Arg Leu 
15 10 



<210> 32 
<211> 11 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 



<220> 
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<223> Description de la sequence artificiellerpeptide 
synthetique 

<400> 32 

Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala Arg Leu 
1 5 10 



<210> 33 
<211> 15 
<212> PRT 

<213> Sequence artif icielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificiellerpeptide 
synthetique 

<400> 33 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala Arg Leu 
15 10 15 



<210> 34 
<211> 15 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificiellerpeptide 
synthetique 

<400> 34 

Glu Lys Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 15 



<210> 35 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<400> 35 

Ala Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 36 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 
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<400> 36 

Lys Ala Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 37 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synth^tique 

<400> 37 

Lys Tyr Ala Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 38" 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synth^tique 

<400> 38 

Lys Tyr Phe Ala Ala Ala Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 39 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synth6t ique 

<400> 39 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Ala Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 40 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 



<220> 
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<223> Description de la sequence artif icielle: peptide 
synthetique 

<400> 40 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Ala Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 41 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 41 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Ala Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 42 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 42 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Ala Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 43 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle :peptide 
synthetique 

<400> 43 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Ala Ala Ala 
1 5 10 



<210> 44 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
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<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 44 

Lys Lys Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 45 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 45 

Lys Tyr Lys Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 46 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 46 

Lys Tyr Phe Lys Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 47 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 47 

Lys Tyr Phe Ala Lys Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 48 
<211> 13 
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<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 48 

Lys Tyr Phe Ala Ala Lys Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 49 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle :peptide 
synthetique 

<400> 43" 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Lys Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



- <210> 50 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 50 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Lys Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 51 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle :peptide 
synthetique 

<400> 51 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Lys Pro Leu Ala Ala 
15 10 
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<210> 52 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle :peptide 
synthetique 

<400> 52 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Lys Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 53 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence arti ficielle .-peptide 
synthetique 

<400> 53 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Lys Ala Ala 
15 10 



<210> 54 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence art if icielle : peptide 
synthetique 

<400> 54 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Lys Ala 
15 10 



<210> 55 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence art i ficielle : peptide 
synthetique 

<400> 55 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Lys 
15 10 
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<210> 56 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 56 

Lys Tyr Tyr Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 57 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 57 

Lys Tyr Leu Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 58 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<400> 58 

Lys Tyr Glu Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 59 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 59 

Lys Tyr Asn Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 
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<210> 60 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle :peptide 
synthetique 

<400> 60 

Lys Tyr Thr Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 61 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 61 

Lys Tyr Phe Ala Ala Phe Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 62 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 62 

Lys Tyr Phe Ala Ala Leu Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 63 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 63 

Lys Tyr Phe Ala Ala Glu Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 
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<210> 64 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 64 

Lys Tyr Phe Ala Ala Asp Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 65 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 65 

Lys Tyr Phe Ala Ala Asn Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 66 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 66 

Lys Tyr Phe Ala Ala Tyr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 67 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 



<400> 67 
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Lys Tyr Phe Ala Ala Arg Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 68 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 68 

Lys Tyr Phe Ala Ala Ser Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 69 
<211> 13_ 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 69 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Tyr Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 70 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 70 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Leu Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 71 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle rpeptide 
synthetique 
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<400> 71 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Trp Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 72 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 72 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Glu Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> IT 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 73 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Asn Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 74 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 74 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Thr Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 75 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 



<220> 
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<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 75 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Phe Ala Ala 
15 10 



<210> 76 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 76 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Tyr Ala Ala 
15 10 



<210> 77 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 77 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Glu Ala Ala 
15 10 



<210> 78 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence art if icielle :peptide 
synthetique 

<400> 78 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Asp Ala Ala 
1 5 10 



<210> 79 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
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<220> 

<223> Description de la sequence artificielie : peptide 
synthetique 



<400> 79 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Asn Ala Ala 
15 10 



<210> 80 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielie 
<220> 

<223> Description de la sequence art if icielle : peptide 
synthetique 

<400> 80 

Lys Tyr T>he Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Arg Ala Ala 
15 10 



<210> 81 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielie 
<220> 

<223> Description de la sequence arti f icielle : peptide 
synthetique 

<400> 81 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Val Ala Ala 
15 10 



<210> 82 
<211> 23 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielie 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielie : peptide 
synthetique 

<400> 82 

Leu Leu Met Trp lie Thr Gin Cys Phe Leu Pro Val Phe Leu Ala Gin 
15 10 15 

Pro Pro Ser Gly Gin Arg Arg 
20 
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<210> 83 
<211> 25 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 83 

Pro Gly Val Leu Leu Lys Glu Phe Thr Val Ser Gly Asn He Leu Thr 
15 10 15 

He Arg Leu Thr Ala Ala Asp His Arg 
20 25 



<210> 84 
<211> 25_ 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 84 

Leu Leu Glu Phe Tyr Leu Ala Met Pro Phe Ala Thr Pro Met Glu Ala 
15 10 15 

Glu Leu Ala Arg Arg Ser Leu Ala Gin 
20 25 



<210> 85 
<211> 17 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle :peptide 
synthetique 

<400> 85 

Asp Lys Phe Tyr Asp Cys Leu Lys Asn Ser Ala Asp Thr Ser Ser Tyr 
15 10 15 

Phe 



<210> 86 
<211> 18 
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<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 86 

Tyr Phe Val Gly Lys Met Tyr Phe Asn Leu lie Asp Thr Lys Cys Tyr 
1 5 10 " 15 

Lys Leu 



<210> 87 
<211> 23 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 87 

Arg Asn Gly Tyr Arg Ala Leu Met Asp Lys Ser Leu His Val Gly Thr 
15 10 15 

Gin Cys Ala Leu Thr Arg Arg 
20 



<210> 88 
<211> 18 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 88 

Asp Cys Leu Lys Asn Ser Ala Asp Thr lie Ser Ser Tyr Phe Val Gly 
15 10 15 

Lys Met 



<210> 89 
<211> 18 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 



<220> 
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<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 89 

Asn Ser Ala Asp Thr lie Ser Ser Tyr Phe Val Gly Lys Met Tyr Phe 
15 10 15 

Asn Leu 



<210> 90 
<211> 20 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 90_ 

Met Pro Arg Glu Asp Ala His Phe lie Tyr Gly Tyr Pro Lys Lys Gly 
1 5 10 15 

His Gly His Ser 
20 



<210> 91 
<211> 20 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 91 

Leu Leu lie Gly Cys Trp Tyr Cys Arg Arg Arg Asn Gly Tyr Arg Ala 
15 10 15 

Leu Met Asp Lys 
20 



<210> 92 
<211> 20 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 



<400> 92 
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Leu Met Asp Lys Ser Leu His Val Gly Thr Gin Cys Ala Leu Thr Arg 
15 10 15 

Arg Cys Pro Gin 
20 



<210> 93 
<211> 16 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description cie la sequence art if icielle : peptide 
synthetique 



<400> 93 

Ala Tyr Glu Lys Leu Ser Ala Glu Gin Ser Pro Pro Pro Tyr Ser Pro 
15 10 15 



<210> 94 
<211> 25 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 94 

Leu Leu Glu Phe Tyr Leu Ala Met Pro Phe Ala Thr Pro Met Glu Ala 
15 10 15 

Glu Leu Ala Arg Arg Ser Leu Ala Gin 
20 25 



<210> 95 
<211> 15 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 95 

Phe Leu Pro Val Phe Leu Ala Gin Pro Pro Ser Gly Gin Arg Arg 
15 10 15 



<210> 96 
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<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 96 

Lys Tyr Asp Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 97 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 97 

Lys Tyr Gly Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 98 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 98 

Lys Tyr His Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 99 
<211> 13- 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle ipeptide 
synthetique 

<400> 99 

Lys Tyr lie Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 
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<210> 100 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 100 

Lys Tyr Met Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 101 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 101 

Lys Tyr Pro Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 102 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 102 

Lys Tyr Gin Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 103 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence art if icielle : peptide 
synthetique 

<400> 103 

Lys Tyr Arg Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 
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<210> 104 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence art if icielle : peptide 
synth^tique 

<400> 104 

Lys Tyr Ser Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 105 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 105 

Lys Tyr Val Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 106 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 106 

Lys Tyr Trp Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 107 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence art if icielle : peptide 
synthetique 



<400> 107 
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Lys Tyr Phe Ala Ala Gly Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 108 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 108 

Lys Tyr Phe Ala Ala Pro Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 109 
<211> 13_ 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 



<400> 109 

Lys Tyr Phe Ala Ala His Gin Phe Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 110 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 110 % 
Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Asp Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 111 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 
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<400> 111 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Gly Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 112 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synth^tique 

<400> 112 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin His Glu Pro Leu Ala Ala 
1 5 10 



<210> 113 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle:peptide 
synthetique 



<400> 113 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin lie Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 114 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle:peptide 
synthetique 

<400> 114 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Met Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 115 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
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<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 115 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Pro Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 116 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 116 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Gin Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 117 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 



<400> 117 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Arg Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 118 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artif icielle : peptide 
synthetique 

<400> 118 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Ser Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 119 
<211> 13 
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<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 119 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Val Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 120 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 120 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Trp Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 121 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle ; peptide 
synthetique 



<400> 121 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Cys Glu Pro Leu Ala Ala 
15 10 



<210> 122 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle :peptide 
synthetique 

<400> 122 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Gly Ala Ala 
15 10 
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<210> 123 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 123 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro His Ala Ala 
1 5 10 



<210> 124 

<211> 13 

<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielletpeptide 
synthetique 

<400> 124 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro lie Ala Ala 
15 10 



<210> 125 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 



<400> 125 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Pro Ala Ala 
15 10 



<210> 126 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synthetique 

<400> 126 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Gin Ala Ala 
1 5 10 
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<210> 127 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synth6tique 

<400> 127 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Ser Ala Ala 
15 10 



<210> 128 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synth£tique 

<400> 128 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Thr Ala Ala 
15 10 



<210> 129 
<211> 13 
<212> PRT 

<213> Sequence artificielle 
<220> 

<223> Description de la sequence artificielle : peptide 
synth6tique 



<400> 129 

Lys Tyr Phe Ala Ala Thr Gin Phe Glu Pro Trp Ala Ala 
15 10 



